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Resumen

Una vez descifrado la secuencia del genoma humano, el paradigma de investigacion ha
cambiado dando paso a la descripcion de las funciones de los genes y a futuros avances
en la lucha contra enfermedades. Este nuevo contexto ha despertado el interés de la
Bioinformatica, que combina métodos de las Ciencias de la Vida con las Ciencias de la
Informaciéon haciendo posible el acceso a la gran cantidad de informacion bioldgica
almacenada en las bases de datos, y de la Gendmica, dedicada al estudio de las
interacciones de los genes y su influencia en el desarrollo de enfermedades. En este
contexto, la mineria de textos surge como un instrumento emergente para el andlisis de
la literatura cientifica. Una tarea habitual de la mineria de textos en Biologia Molecular
y Gendmica es el reconocimiento de entidades biologicas, tales como genes, proteinas
y enfermedades. El paso siguiente en el proceso de mineria lo constituye la
identificacion entre entidades bioldgicas, tales como el tipo de interaccion entre gen-
gen, gen-enfermedad, gen-proteina, para interpretar funciones bioldgicas, o formular
hipotesis de investigacion. El objetivo de este trabajo es examinar el auge y las
limitaciones la nueva generacion de herramientas de andlisis de la informacién en
lenguaje natural, almacenada en bases de datos bibliograficas, como PubMed o
MEDLINE.

Palabras-clave: Mineria de Texto. Bases de Datos Textuales. Procesamiento del
Lenguaje Natural (PLN).

1 INTRODUCCION

El Proyecto Genoma Humano (PGH) estd acentuando la necesidad de formar nuevos
tipos de biologos capaces de tender puentes entre diferentes disciplinas y la
reorganizacion de los institutos de investigacion, donde interaccionen especialistas en
diversos ambitos de las Ciencias de la Vida y las Ciencias de la Informacion. En los
ultimos afios estamos asistiendo a una convergencia entre la Informatica Médica
(procesamiento de informacién clinica) y la Bioinformatica (procesamiento de
informacion genética) habida cuenta de la cada vez mas estrecha relacion entre
enfermedades y genes. La Informatica Médica y la Bioinformatica son dos disciplinas
cientificas independientes que han llevado caminos separados. La Informatica Médica
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tiene una experiencia de varias décadas en el desarrollo de aplicacion informatica en el
procesamiento de la informacion clinica, mientras que la Bioinformadtica, que lleva a
cabo la aplicacion de la informatica en el procesamiento de la informacion genética es
mas joven, pero se ha desarrollado de manera extraordinaria en los ultimos afios, debido
principalmente a los logros obtenidos en el PGH. Por ello, se plantea la aparicion de
nuevas areas como la Gendmica Clinica y la Medicina Molecular, que plantean retos
importantes en la investigacion biomédica, como son por ejemplo el uso de nuevas
técnicas diagndsticas y terapéuticas y la creacion de nuevos farmacos personalizados.

La convergencia diversas areas de conocimiento ha dado lugar al disefio e
implementacion de sistemas informaticos que soporten la integracion de bases de datos
heterogéneas con la informacion médica y gendmica. La informacion que se busca
puede estar disponible en bases de datos privadas o publicas, tales como MEDLINE',
PubMed’ o GenBank’. El usuario podra conectarse directamente con estas bases de
datos a través del interfaz de un servidor de términos genético-médicos, y que permitira
la navegacion y busqueda en multiples bases de datos. La informacion recuperada sera
almacenada para su integracion posterior con informacion clinica o sanitaria. En este
contexto, la literatura cientifica en Biologia Molecular y Gendmica constituye el mayor
repositorio de conocimiento, y un elemento esencial en los procesos de gestion de ese
conocimiento, debido a que es la mayor y mas fiable fuente de informacion bioldgica.
El resultado final de todos los experimentos bioldgicos se publica en formato de texto,
y se recoge en bases de datos bibliogréficas o textuales, como MEDLINE. Ademas, se
ha incrementado la distribucién de informacion médica en diferentes tipos de
documentos, y no s6lo en articulos cientificos, como registros médicos electronicos,
documentos web, tales como CliniWeb" y CISMeF®, o informes electronicos, tales
como ProMed-mail’.

De cualquier forma, es necesario precisar que lo que entendemos por PFH consiste en
principio en la obtencién de informacion estructural, pero lo realmente importante
empieza después, dando sentido bioldgico, tanto funcional como evolutivo a tal cumulo
de informacion, es decir, extraer auténtico extraer y producir auténtico conocimiento
cientifico en la Biologia Molecular. La gran cantidad de datos que han de ser
procesados adecuadamente estd provocando que se impulsen nuevos enfoques, nuevos
experimentos e hipotesis de trabajo en las Ciencias Biologicas, y en las que los métodos
propios de las Ciencias de la Informacion tienen mucho que aportar. Se habla por ello
de una era post-genomica, en la que se iran integrando los conocimientos acumulados
en diversos ‘atlas’ del ser humano y de otros seres vivos, en los que se podran
interrelacionar de modo funcionalmente significativo diversos niveles de comprension
de la materia viva: génico, gendmico, regulacion, biologia celular, fisiologia o
evolucion. El impacto real de todo ello no se puede prever, pero no cabe duda que el
PGH sienta las bases de un salto cualitativo y cuantitativo en nuestra visiéon del mundo
vivo. La informacién sobre el PGH y la investigacion post-gendmica tiene un enorme
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potencial de aplicacion clinica. Se espera que el PGH sirva como fuente de
conocimiento para la comprension de los fendmenos bioldgicos, y asi dar lugar a
nuevos métodos de diagnoéstico y tratamiento para enfermedades con base genética.

Partiendo de que la mayoria de lo que se conoce sobre genes y genomas esta sin
descubrir en la literatura biomédica, el analisis de las bases de datos bibliograficas o
textuales podria ayudar a interpretar determinados fenémenos, o detectar relaciones
entre diversas entidades biologicas (YANDELL & MAJOROS, 2002). La aplicacion de
las técnicas de mineria de textos al dominio de la Biologia Molecular constituye una de
las més recientes y prometedoras areas de investigacion para el andlisis de los datos
bioldgicos. El objetivo de este trabajo es examinar el auge que estd experimentando la
mineria de texto como instrumento para el descubrimiento del significado que poseen la
gran cantidad de datos bioldgicos almacenados en las bases de datos bibliograficas o
textuales.

2 OBJETIVOS DE LA MINERIA DE TEXTO EN BIOLOGIiA MOLECULAR
Debido a que la mayor parte de la informacion sobre funciones e interacciones de genes
se encuentra en la literatura y en las bases de datos biomédicas, es necesaria la
aplicacion de nuevos y potentes métodos de procesamiento y acceso a la informacion.
La mineria de datos (data-mining) y la mineria de texto o mineria textual (fext-
mining) surgen como tecnologias emergentes que sirven de soporte para el
descubrimiento de conocimiento que poseen los datos almacenados. La mineria de datos
se define como el descubrimiento de conocimiento, a partir patrones observables de
datos estructurados, en bases de datos relacionales, se le denomina comunmente
Knowledge-Discovery in Databases (KDD). La mineria textual se orientada a la
extraccion de conocimiento a partir de datos no-estructurados en lenguaje natural
almacenados en las bases de datos textuales, se identifica con el descubrimiento de
conocimiento en los textos y se le denomina cominmente Knowledge-Discovery in Text
(KDT). Tanto la mineria de datos como la mineria de texto son técnicas de analisis de
informacion.

En el caso de la informacion textual, mediante el proceso de andlisis se le agrega valor a
la informacion hasta convertirla en conocimiento, so6lo las computadoras pueden
manipular répidamente la gran cantidad de datos. La mineria de texto es una
herramienta de analisis encargada del descubrimiento de conocimiento que no existia
explicitamente en ningin texto de la coleccion, pero que surge de relacionar el
contenido de varios de ellos (HEARST, 1999). Segtin Hearst (1999) la mineria de texto
adopta un enfoque semiautomadtico, estableciendo un equilibrio entre el analisis humano
y automatico: antes de la etapa de descubrimiento de conocimiento es necesario
procesar de forma automdtica la informacién disponible en grandes colecciones
documentales y transformarla en un formato que facilite su comprension y analisis. El
procesamiento de grandes volumenes de texto libre no-estructurado para extraer
conocimiento requiere la aplicacion de una serie de técnicas de analisis ya utilizadas en
la Recuperacion de Informacion (RI), el Procesamiento del Lenguaje Natural (PLN) y la
Extraccion de Informacion (EI), tales como la identificacion y extraccion de patrones,
analisis de clustering, clasificacion, o visualizacion de datos.
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Las bases de datos biologicas pueden ser clasificadas en dos tipos (Stapley & Benoit,
2000): 1) bancos de datos estructurados, con registros sobre secuencias y estructuras
moleculares, tales como las bases de datos SwissProt’ o GenBank; y 2) bases de datos
textuales no-estructuradas, con registros en lenguaje natural, tales como PubMed y
MEDLINE. La relacion entre estas dos formas de informacion estructura y no-
estructurada es clave. El conocimiento sobre el genoma no se limita al ADN o las
secuencia genomicas, hay una gran cantidad de informacién sobre estos genes,
almacenada en formatos no-estructurados dentro de millones de publicaciones. Los
bidlogos pueden extraer medidas entre dos secuencias de ADN de un banco de datos,
como GenBank, pero esta relacion puede ser identificada y descrita semanticamente con
relaciones conceptuales extraidas de PubMed o MEDLINE.

Generalmente, el conocimiento bioldgico en las bases de datos textuales puede ser
descubierto a través de tres procesos basicos (LEROY & CHEN, 2005): 1)
aproximacion top-down, en la cual los investigadores formulan hip6tesis que conducen
a experimentos especificos, o se crean ontologias para describir la terminologia y el
conocimiento en un dominio dado; 2) aproximacion bottom-up, que persiguen descubrir
patrones interesantes o asociaciones en los datos existentes, que a su vez se usan para
formular nuevas hipotesis, las técnicas de clustering son las que se usan de forma mas
frecuente para este proposito; y 3) métodos hibridos, que implican la combinacion de
varias técnicas y fuentes de conocimiento, tales como métodos de recuperacion de
informacion y andlisis de co-ocurrencia, para obtener conjuntos de documentos que
puedan ayudar a los investigadores a articular nuevas hipotesis.

En relacién con lo anterior, la mineria de la literatura constituye un campo de
investigacion de la lingliistica computacional que combina diversos procedimientos y
técnicas de analisis de textos con el propdsito de establecer relaciones entre entidades
bioldgicas (como relaciones gen-gen, gen-enfermedad, gen-proteina, o gen-drogas)
para interpretar funciones biologicas o formular hipétesis de investigacion. La
informacion textual, como la que se encuentra en MEDLINE, es una fuente
infrautilizada de informacion bioldgica para los investigadores. Por esta razon, cada vez
son mas los sistemas dedicados a analizar resumenes de MEDLINE para ofrecer
servicios de informacion bio-relacionada.

El objetivo de la mineria de textos en Biologia Molecular y Gendmica seria, por tanto,
permitir a los investigadores identificar informacion de forma eficaz, descubrir
relaciones no percibidas, ante el gran volumen de informaciéon disponible, y ayudar a
descubrir conocimiento. Por otra parte, el interés creciente de esta rama de la lingiiistica
computacional se refleja en el desarrollo de diversos proyectos de mineria de la
literatura, como Suiseki (BLASCHKE & VALENCIA, 2002), MedMiner (TANABE et
al. 1999), GeneCards (SAFRAN et al., 2002), XplorMed (PEREZ-IRATXETA et al.,
2001), EDGAR (RINDFLESCH et al., 2000), BioBibliometrics (STAPLEY & BENOIT,
2000), GENIS (FRIEDMAN et al., 2001), o GIS (CHIANG et al., 2004). También, son
cada vez mas frecuentes los congresos internacionales que reflejan el interés de la
aplicacion de las técnicas de mineria a la Biomedicina y Biologia Molecular, tales como
ISMB (Intelligent Systems for Molecular Biology), ECCB (European Conference on
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Computational Biology) o PSB (Pacific Symposium on Biocomputing).

3 FUNCIONES DE LA MINERIA DE TEXTO EN BIOLOGIiA MOLECUALR
Y GENOMICA

El PGH fue el catalizador para el disefio de potentes instrumentos de obtencidon y
analisis de la informacion genética. Una vez descifrado la secuencia del genoma
humano, el paradigma de investigacion ha cambiado dando paso a la descripcion de las
funciones de los genes y a futuros avances en la lucha contra enfermedades. Este nuevo
contexto ha despertado el interés de la Bioinformatica, que combina métodos de las
ciencias bioldgicas y biomédicas con las ciencias de la informacién haciendo posible el
acceso a la gran cantidad de informacion biomédica almacenada en las bases de datos, y
de la genomica, dedicada al estudio de las interacciones de los genes y su influencia en
el desarrollo de enfermedades. Las funciones esenciales de los proyectos que utilizan
mineria de textos en la investigacion biomédica se focalizarian en el reconocimiento de
entidades biologicas, categorizacion automatica de los textos, identificacion y
extraccion de la terminologia tratada en los documentos, la extraccion de relaciones y
redes de conceptos, la visualizacion grafica de estas relaciones, o la generacion de
hipotesis.

Identificacion y etiquetado de entidades biologicas. Una de las areas de investigacion
de la mineria de la literatura biomédica es la identificacion de los nombres y simbolos
de las entidades bioldgicas. La identificacion de nombres es un paso previo, que
permitira establecer posteriormente las posibles relaciones. Esta tarea aparentemente
sencilla constituye un problema por varias razones. Primera, no existe un diccionario
para la mayoria de las entidades biologicas, de esta forma los algoritmos de
equiparacion de texto, o fext-matching algorithms, no pueden operar de forma eficaz.
Segunda, un mismo nombre de entidad bioldgica puede referirse a entidades diferentes
y, al contrario, una misma entidade biologica tiene varios nombres. A este problema se
afiade la dificultad que plantea el reconocimiento de entidades biologicas que tienen
nombres compuestos por varias palabras. Por lo tanto, la identificacion de forma
automatica de entidades bioldgicas en los textos en lenguaje natural es un area de
interés del PLN, muchos trabajos han estado dedicados a esta tarea en el dominio
biomédico (PROUX et al., 1998; FUKUDA et al., 1998; NOBATA et al., 1999;
COLLIER et al., 2000; HUMPHREYS et al., 2000).
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Extraccion y normalizacion de sinonimos, homdénimos y abreviaturas. Una vez
identificadas las entidades biologicas, se tienen que resolver los problemas de sinonimia
y abreviaturas, que podrian ser unificadas a continuacion en alguna forma normalizada.
La sinonimia surge cuando una misma entidad biologica tiene diferentes nombres, como
el gen Acfl, con 13 alias (CG1966, ACF, ATP, CAF, acfl, p170/p185, CHRAC, dACF,
dCHRAC, ACF1, Acf-1, Acf, CHRAC-175). Los problemas de homonimia y abreviaturas
surgen cuando una misma entidad biologica puede referirse a multiples entidades o
puede ser la abreviatura de varias entidades, como la abreviatura de nombre de gen PS4,
que se refiere a los nombres de genes ‘Puromycin-Sensitive Aminopeptidase’, ‘ Prostate
Specific Antigen’, ‘PSoriatic Arthiritis’, ‘Phosphoserine Aminotransferase’. Varios
trabajos de mineria de textos se han dedicado a resolver estos problemas de ambigiiedad
(LIU et al., 2002; YU et al, 2002; CHANG et al., 2002; YU & AGICHTEIN, 2003;
TUASON et al., 2004). Frente a estas investigaciones, el problema de la normalizacion
de genes es un campo relativamente nuevo e inexplorado (CRIM et al., 2005; GALVEZ
& MOYA-ANEGON, 2006b).

Identificacion de relaciones entre entidades biolégicas a través de redes basadas en
la literatura. El objetivo de la extraccion de relaciones es detectar ocurrencias, de un
tipo especifico de relacion, entre pares de entidades bioldgicas. El tipo de relacion
puede ser por ejemplo asociacidon bioquimica, entre genes, proteinas o farmacos.
Muchos trabajos han estado dedicados a la identificacion de relaciones entre entidades
bioldgicas. La co-ocurrencia de términos se usa para encontrar posibles relaciones entre
genes (STAPLEY & BENOIT, 2000; JENSSEN et al., 2001; RAYCHAUDHURI et al.,
2002b) o proteinas (BLASCHKE & VALENCIA, 2001). Wren y Garner (2004)
identifican genes relacionados analizando la cohesion y especificidad de la estructura
grafica a partir de las co-ocurrencias de genes en registros de MEDLINE.

Generacion de hipotesis y descubrimiento de conocimiento en las bases de datos
textuales. Blasoklonny y Pardee (2002) afirmaban en un articulo aparecido en Nature
que la Biologia Molecular se mueve de una era de recopilacion de datos a otra dirigida
por hipdtesis, por la conexion de diferentes datos. Mientras la extraccion de relaciones
entre entidades bioldgicas se centra en la identificacion de conexiones que se
encuentran explicitamente en el texto, la generacion de hipotesis se dirige a descubrir
relaciones que no estdn presentes en el texto pero que se pueden inferir por la presencia
de otras relaciones mas explicitas. El objetivo de la generacion de hipdtesis seria revelar
relaciones desconocidas dignas de ser investigadas posteriormente. La mayoria de los
trabajos sobre generacion de hipotesis parten de una idea original de Swanson (1986),
en la que se proponia que las bases de datos de literatura cientifica permiten llevar a
cabo descubrimientos por la conexiéon de conceptos, usando inferencia logicas. La
propuesta de Swanson, que se conoce como modelo ABC (WEEBER et al., 2003) es la
siguiente: “Si 4 influye en B, y B influye en C, entonces A puede influir en C’. En varios
trabajos de Swanson (1987; 1988) se dan ejemplos del descubrimiento de nuevas
hipotesis por la conexion manual de conceptos en la literatura cientifica. Posteriores
investigaciones han tratado de automatizar este proceso (LINDSAY & GORDON &,
1999). Otros trabajos utilizan esta aproximacién pero tomando términos MesSH
(Medical Subject Headings), o conceptos del Metatesauro UMLS (Unified Medical
Language System) (SRINIVASAN, 2004; SRINIVASAN & LIBBUS, 2004).
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Genomica funcional. La gendmica es la rama de la biologia que se encarga del estudio
de los genomas. Un genoma es el conjunto de informacion genética o ADN de un
organismo. Bdsicamente, la genomica se divide en tres grandes ramas: a) genomica
estructural (orientada a la caracterizacion y localizaciéon de las secuencias que
conforman el ADN de los genes); b) genomica comparativa (orientada a la comparacion
de los genomas animales con el genoma humano, para determinar sus diferencias y
similitudes); y c¢) genomica funcional (orientada a recoleccion sistematica de
informacion sobre la funcidon de los genes). La gendmica funcional es un campo de la
Biologia Molecular que estudia como la informacion genémica define las funciones de
los genes y proteinas en los organismos vivos. El objetivo de la gendmica funcional
seria llenar el hueco existente entre el conocimiento de las secuencias de un gen y su
funcioén para, de esta manera, desvelar el comportamiento de los sistemas biologicos.

El andlisis de las bases de datos textuales, y de la literatura biomédica, puede ayudar a
detectar relaciones entre genes, o genes y enfermedades, interpretar determinados
fenomenos, o establecer comparaciones entre genes similares de diferentes bases de
datos. Todos estos procesos son cruciales para dar sentido a la inmensa cantidad de
informacion gendomica. Yandell y Majoros (2002) aseguraban que la mayoria de los que
se conoce sobre genes y genomas esta sin descubrir en la literatura biomédica. La
aplicacion de técnicas de mineria de textos a la gendmica funcional constituye un
campo incipiente de investigaciéon que comprenderia tres grandes frentes (TANABE,
2005): 1) mineria de relaciones, o extraccion de informacion, considerando dos o mas
entidades biomédicas; 2) redes de genes basadas en la literatura, o extraccion de
informacion a partir de la co-ocurrencia de nombres de gen); y 3) knowledge discovery
in database (KDD), o extraccion de conocimiento a partir de grandes conjuntos de
datos.

4 TECNICAS DE LA MINERIA DE TEXTO EN BIOLOGIA MOLECULAR Y
GENOMICA

Las técnicas de mineria estan dirigidas a procesar suficientes datos hasta descubrir
patrones de relaciones ttiles en un conjunto de datos, o hasta que confirmen o refuten
una hipotesis. Es decir, estarian orientadas a descubrir el significado ‘oculto’ que
poseen los datos almacenados, hasta convertirlos en conocimiento para interpretar un
fenomeno, o para la toma de decisiones. Al contrario que en los métodos tradiciones,
basados en pruebas estadisticas, en los que se formula una hipdtesis y se disefia
posteriormente un experimento para captar los datos que prueben la hipodtesis planteada,
en los métodos de mineria se procesan los datos con la finalidad de que de ellos surjan
hipdtesis, que posteriormente deberdn ser probadas con los métodos cientificos
convencionales. Con este enfoque, las técnicas de la mineria textual se estructuran
basicamente en tres etapas:

e Etapa de pre-procesamiento, en la que los textos se transforman en algiin
tipo de representacion estructurada que facilite su anélisis.

e KEtapa de representacion, que dependerd de la técnica de pre-
procesamiento utilizada y determinard a su vez el algoritmo de
descubrimiento a utilizar.
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e Etapa de descubrimiento, en la que a partir de una representacion
estructurada de la informacion, se aplican usa serie de algoritmos capaces de
descubrir regularidades en los textos.

Todas las etapas estdn muy interrelacionadas, asi pues, la primera etapa condicionaria el
descubrimiento de los patrones que la mineria de texto puede realizar. Las técnicas mas
usadas en mineria textual son los vectores de temas, que muestran el nivel teméatico del
texto, la secuencia de palabras que permite descubrir patrones en el texto y las tablas de
datos, que permite descubrir interrelaciones entre entidades. En el dambito biomédico,
los proyectos de mineria de texto adoptan un conjunto de técnicas agrupadas que
incluyen en esencia: 1) pre-procesamiento de los documentos, en el que los textos se
analizan y se elimina la informacion textual irrelevante, tales como técnicas de
stemming y lematization; 2) etiquetado, identificacion y extraccion de las entidades
bioldgicas, utilizando técnicas de equiparacion de patrones, o pattern-matching; y 3)
identificacion de relaciones entre las entidades biologicas a través de andlisis de co-
ocurrencia, técnicas de clustering, clasificacion automatica y visualizacion grafica.

Pre-procesamiento de los documentos. Las técnicas de pre-procesamiento de textos
implican la eliminacion de informacion textual que es no relevante para resolver la
finalidad el proyecto de mineria. Esta fase representa alrededor del 80% del esfuerzo
global de las aplicaciones de mineria (GLENISSON et al., 2005). El pre-procesamiento
incluye la eliminaciéon de palabras vacias y la unificacion de los términos restantes
mediante técnicas de stemming (PORTER, 1980). Debido a la gran cantidad de términos
y nomenclaturas utilizadas para la identificacion una misma entidad gendmica, la
normalizacién de las variantes del nombre de un gen constituye una etapa de pre-
procesamiento esencial para calcular una red de co-ocurrencias de genes en la literatura
cientifica. Se estima que alrededor del 40% de los errores los proyectos de mineria
biomédica basados en redes de genes estan provocados por una identificacion incorrecta
de las variantes de nombres (JENSSEN et al., 2001).

Etiquetado, identificacion y extraccion de entidades biologicas. Uno de los mayores
obstaculos de la mineria biomédica es la identificaciéon de las entidades bioldgicas,
especialmente las denominaciones de los genes. Hay multiples designaciones para los
mismos genes, y genes sin relacion funcional entre si llevan el mismo nombre. Los
intentos por imponer denominaciones comunes en diferentes especies estan encontrando
una gran resistencia. Hay métodos que proponen dar a los genes numeros de identidad
unicos, pero no pueden prosperar si las revistas cientificas no obligan a los autores a
adoptar este sistema. Las principales revistas cientificas como Nature, Nature Genetics
y Science, exigen a los autores que indiquen el numero de acceso al banco genético
GenBank en los articulos que describen un gen por primera vez, pero parece improbable
que se imponga la utilizacion de ese nuimero de identidad (PEARSON, 2001).
Numerosos trabajos se han dedicado a la identificacion de los nombres de los genes
usando métodos del PLN, tales como métodos basados en reglas, uso de diccionarios o
equiparacion de patrones (HATZIVASSILOGLOU et al., 2001; LIU et al., 2001;
TUASON et al., 2004; SCHIJVENAARS et al., 2005; GALVEZ & MOYA-ANEGON,
2006a; 2006b).

Analisis de clustering, categorizacion automatica y visualizacion grafica. Los

Enc. Bibli: R. Eletr. Bibliotecon. Ci. Inf., Floriandpolis, n. 25, 1° sem.2008 8



algoritmos de mineria se dividen generalmente en métodos no-supervisados, tales como
algoritmos de clustering y técnicas de visualizacidon, y métodos supervisados, tales
como clasificacion de documentos en una serie de categorias preestablecidas, o en
ontologias creadas previamente. Los algoritmos de clustering agrupan las muestras de
entrada en una serie de grupos, atendiendo a diferentes criterios, uno de los mas
habituales lo constituyen las relaciones de co-ocurrencia. En el caso de un banco de
datos, los bidlogos pueden establecer relaciones binarias numéricas entre entidades por
alineamiento, o medidas de co-ocurrencia numérica, entre secuencias de ADN. En el
caso de un corpus textual, los bidlogos pueden establecer relaciones binarias semanticas
entre entidades por medio de la co-ocurrencia de términos, como propone la Bio-
Bibliometria (STAPLEY & BENOIT, 2000). Aunque la forma mas simple de detectar
relaciones entre entidades bioldgicas es calcular la co-occurencia de términos o
simbolos, las interacciones entre se pueden visualizar en mapas o redes biologicas (NG
& WONG, 1999; BLASCHKE & VALENCIA, 2002; GALVEZ & MOYA-ANEGON,
2007). Por otra parte, la técnica de categorizacion automadtica mas utilizada en la
mineria textual biomédica consiste en clasificar textos biomédicos asociando entidades
bioldgicas con términos seleccionados de ontologias, como los codigos Gene Ontology
(GO)® (RAYCHAUDHURI et al., 2002a).

5 EVALUACION DE LAS TECNICAS DE MINERIA TEXTUAL EN EL
DOMINIO BIOLOGICO

A pesar de la importancia de los sistemas de mineria textual biomédica para ayudar a los
investigadores a extraer conocimiento de la literatura, y facilitar nuevos
descubrimientos de una forma eficaz, estos sistemas no se utilizan de forma masiva.
Una limitacion para su desarrollo es la falta de métodos de evaluacion sistematicos,
comparables a las métricas utilizadas en los sistemas de RI (HERSH, 2005). Uno de los
problemas reside en que la mayoria de los trabajos realizados se focalizan en la
evaluacion de aspectos parciales, o s6lo se dirigen a la evaluacion de componentes muy
especificos de tales sistemas, tales como la identificacion de entidades bioldgicas,
clasificacion de documentos, o deteccidon de relaciones entre entidades. Ademas de las
dificultades ocasionadas por estas microevaluaciones, otro obstaculo lo constituye el
hecho de que lo investigadores utilizan diferentes colecciones de prueba para evaluar
sus sistemas, dando lugar también a la obtencion de diferentes resultados seglin los
corpus textuales en los que se aplican los experimentos.

Una iniciativa relacionada con la evaluacion de informacion ad hoc adaptada a articulos
bioldgicos se produjo en Text Retrieval Conference (TREC), bajo la organizacion del US
Nacional Institute for Standards and Technology (NIST). En esta conferencia
internacional se presentaron diferentes trabajos sobre la evaluacion de sistemas de
recuperacion de informacion en el dominio gendmico. Anualmente, desde 2003 se
celebra TREC Genomics Track’ con una gran variedad de resultados sobre diferentes
corpus y en los que han predominado los trabajos sobre la identificacion de entidades
bioldgicas, uno de los aspectos mas estudiados de los proyectos de mineria biomédica.
A su vez, debido a la falta de colecciones normalizadas para la evaluacion de los

¥ Disponivel em: <http://www.geneontology.org/>
? Disponivel em: <http:/ir.ohsu.edu/genomics/>
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sistemas de mineria, se ha creado el corpus GENIA (KIM et al., 2003), consistente en
2000 resumenes de la base de datos MEDLINE, con mas de 400000 palabras y
alrededor de 100000 anotaciones, que han sido codificadas de forma manual para los
términos biologicos.

La coleccion GENIA se ha usado también por muchos investigadores para la
identificacion de entidades biologicas en el Internacional Joint Workshop on Natural
Language Processing in Biomedicine and its Applications (JNLPBA) (KIM et al.,
2004). Otras colecciones de pruebas desarrolladas por investigadores de MITRE han
servido para testear diferentes sistemas de mineria biomédica: Knowledge Discovery
from Database (KDD) Challenge Cup (YEH et al., 2003) y Critical Assessment of
Information Extraction in Biology (BioCreAtlvE) (HIRSCHMAN et al., 2005). El
proposito de KDD fue analizar como las técnicas de la mineria de textos pueden ayudar
a los encargados del mantenimiento (o curators) de las bases de datos biologicas. Por su
parte, los resultados de BioCreAtIvE se focalizan en dos tareas: Task 14 y Task 1B,
dirigidas a la extraccion de nombres de genes y proteinas de los textos, y su
equiparacion a un identificador de gen normalizado; y Task 2.1 y Task 2.2, dirigidas a la
anotacion funcional de entidades bioldgicas usando términos GO (Gene Ontology), y la
extraccion posterior de aquellos fragmentos de los textos cientificos que los contienen.

De cualquier forma, la mayoria de los intentos de evaluacion de los sistemas de mineria
textual biomédica se han realizado generalmente en pequenas colecciones desarrolladas
por grupos de investigadores de forma individual. Es necesario, por tanto, mejorar los
recursos y los pardmetros de valoracion de estos sistemas, tanto en lo que se refiere a la
normalizacién de las colecciones de prueba, como en unificacion de las medidas que se
utilicen para evaluar tales proyectos (HIRSCHMAN et al., 2002). La superacion de
estas barreras no solo ayudarian a determinar qué procedimientos son los mas
adecuados en el campo biomédico, sino que proporcionarian un insight sobre co6mo
mejorar tales sistemas.

6 EL FUTURO DE LA MINERiA TEXUAL EN LA ERA POST-GENOMICA
La mineria de texto es una poderosa herramienta de andlisis para la extraccion de
conocimiento a partir de datos bioldgicos no-estructurados. Los sistemas de mineria
textual biomédica se enfrentan a grandes retos, entre ellos se encuentra la necesidad de
procedimientos que permitan la deteccion correcta de entidades bioldgicas, debido a la
complejidad y falta de unificacion de las nomenclaturas biomédicas. Ademads, es
necesario establecer una métrica de evaluacion comin y normalizada, como los que
existen para la evaluacion de los sistemas de RI, que se utilice a su vez sobre a las
mismas colecciones de documentos, de forma que se pueda comparar la eficacia de tales
sistemas para realizar determinadas tareas. No obstante, y a pesar de estas limitaciones,
nos encontramos ante un prometedor instrumento de andlisis de informacion en el que
confluyen, debido la complejidad propia del dominio de conocimiento, diversos campos
de la biomedicina, la RI y el PLN. El futuro de esta tecnologia se encontraria, por tanto,
en aproximaciones multidisciplinares, en la que investigadores de diversos ambitos
puedan realizar un esfuerzo coordinado para alcanzar el potencial cientifico completo
que plantean los proyectos de mineria textual en las diversas areas de las Ciencias de la
Vida junto a las Ciencias de la Informacion
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ABSTRACT

Since human genome sequences were first decoded, the paradigm of investigation has
changed leading to the description of the functions of the genes and to future advances
in the fight against diseases. This new context has awoke the interest of the
Bioinformatics, that combines methods of the Life Science with the Information
Sciences, making the access to the great quantity of biological information stored in the
databases, and of the Genomics, dedicated to the study of the interactions of the genes
and its influence in the development of diseases. In this context, the text mining arises
like an emerging instrument for the analysis of the scientific literature. A habitual task
of text-mining in Molecular Biology and Genomics is the recognition of biological
entities, such as genes, proteins and diseases. The following step in the process of text-
mining constitutes it the identification among biological entities (such as the type of
interaction among gene-gene, gene-disease, gene-protein) to interpret biological
functions, or to formulate research hypothesis. The objective of this work is to examine
the growth and the limitations the new analysis tools of the information in natural
language, stored in unstructured textual databases or bibliographical databases, such as
MEDLINE or PubMed.

KEYWORDS: Text-Mining. Textual Databases. Natural Language Processing (NLP).

Originais recebidos em: 19/10/2007
Texto aprovado em: 13/03/2008

Enc. Bibli: R. Eletr. Bibliotecon. Ci. Inf., Floriandpolis, n. 25, 1° sem.2008 14



