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A mineracao de textos vem sendo, cada vez mais,
empregada para automatizar o processo de extracdo de
informacdes importantes, contidas em textos biomédicos,
possibilitando que os pesquisadores fiqguem a par do
desenvolvimento da biomedicina. Considerando a
importadncia deste campo de pesquisa, este artigo
apresenta um mapeamento das publicacoes cientificas
sobre mineracdo de textos biomédicos e discute as
principais tarefas desse campo de pesquisa, as quais 0s
pesquisadores tém dedicado maior atencdo. Para isso, foi
utilizada a bibliometria, uma técnica que permite analisar
o desenvolvimento de um campo da ciéncia, visando
identificar ~ suas  caracteristicas. O mapeamento
apresentado promove o conhecimento sobre o histdrico e
o0 estado atual do campo de pesquisa e disponibiliza
insumos, que permitem enriquecer a discussdo sobre os
possiveis rumos que as pesquisas, na area, tém tomado e
as provaveis tendéncias cientificas para os pesquisadores
e interessados no tema.

Palavras-chave: Mineracdo de textos; Descoberta
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Biomedical text mining: a bibliometrics
review

Text mining has being increasingly used to automate the
process of extracting the relevant information contained
in biomedical texts, enabling researchers to stay abreast
of the development of biomedicine. Taking into account
the importance of this research field, this paper presents
a map of scientific publications on biomedical text mining
and discusses the main activities in this field in which the
researchers have devoted attention. Thus, we used
bibliometrics, a technique that allows us to analyze the
development of a field of science to identify its
characteristics. The mapping presented promotes
knowledge about the history and current state of the
research field. Also, it provides inputs aiming to enrich the
discussion on possible directions that researches in the
area have taken as well as likely scientific trends for
researchers and interested in the subject.

Keywords: Text mining; Literature based discovery;
Bioinformatics.
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1 Introducao

A pesquisa cientifica é altamente dinamica, devido a tecnologias
inovadoras, capazes de causar mudancas em campos consolidados e
mesmo criar novos campos de investigacdo. No dominio biomédico, o
rapido avanco nas pesquisas tem causado um elevado aumento no
numero de publicagcbes cientificas, com descobertas cada vez mais
importantes, impossibilitando que pesquisadores desta area conhegcam as
ultimas informacdes e tendéncias em uma quantidade de tempo aceitavel.
Técnicas de mineracdao de textos vém sendo utilizadas desde a segunda
metade da década de 90, para automatizar o processo de extracdo de
informacgOes importantes contidas em textos biomédicos, possibilitando
que os pesquisadores fiquem a par do desenvolvimento da biomedicina.

A mineracdo de textos pode ser entendida como o estudo e a pratica
de extrair padrbes, regras e tendéncias a partir do texto completo de
artigos cientificos digitais, usando principios da linguistica computacional e
métodos analiticos (SULLIVAN, 2001; FAIIAZEE et al., 2012). No dominio
biomédico, os trabalhos de mineracdo de textos buscam, em sua grande
maioria, extrair relacionamentos proteina-proteina (ZHANG et al., 2011),
gene-gene (TIWARI; ZHANG; CHEN, 2009), gene-proteina (NAEEM et al.,
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2010), droga-proteina (SHU; HUANG; ZHU, 2012), gene-doenca (GONG et
al., 2012), entre outros, visando encontrar novos diagndsticos,
prevencoes e tratamentos (COHEN; HERSH, 2005).

A partir deste cenario, este artigo apresenta duas principais
contribuicdes. A primeira € o mapeamento das publicacdes cientificas
sobre mineracdo de textos biomédicos, visando a identificar as
caracteristicas dos trabalhos, como autores que contribuem para o tema,
periodo das publicacOes, instituicoes e paises onde o tema é estudado,
periddicos nos quais os trabalhos sdo publicados, entre outros. Para isso,
sao utilizadas técnicas Dbibliométricas, que empregam métodos
guantitativos na busca por uma avaliacao objetiva da producao cientifica.
A segunda contribuicdo € a identificacdo e andlise das tarefas da
mineracdao de textos biomédicos, as quais os pesquisadores tém dedicado
maior atengao. Sao discutidas as abordagens empregadas nessas tarefas
atualmente. Essa analise foi realizada apds a selecao e categorizacao dos
estudos identificados na busca sistematica da literatura, de acordo com
critérios pré-estabelecidos na secao 3.

O presente estudo é apresentado da seguinte forma: a seguir, sdo
discutidos os aspectos conceituais da mineracdo de textos biomédicos;
logo apds, é apresentada a bibliometria como técnica de visualizacao e
mapeamento cientifico; na sequéncia, sdo descritos os procedimentos
metodoldgicos aplicados a este estudo, os resultados observados, as
consideracgoes finais e as referéncias bibliograficas utilizadas.

2 Mineracao de textos biomédicos: aspectos conceituais

A Bioinformatica € um campo emergente das pesquisas biomédicas
e se preocupa com a aplicagdo de técnicas computacionais para o
processamento de dados bioldgicos ou biomédicos (KIM, 2002). Uma das
técnicas amplamente empregadas pela Bioinformatica € a mineragao de
textos, com a finalidade de descobrir novos conhecimentos, a partir do
processamento de bases textuais biomédicas.

Atualmente, a principal fonte de informacdes para a descoberta de
conhecimento na area biomédica é a literatura cientifica armazenada no
PubMed/MEDLINE'. O MEDLINE disponibiliza mais de 22 milhdes de
citacbes e resumos de publicacdes cientificas das areas da medicina,
enfermagem, odontologia, medicina veterinaria, biologia, bioquimica,
evolugcao molecular, entre outros.

A mineracdo da literatura cientifica biomédica dedica-se a trés
principais tarefas: classificagdo de textos, identificacdo de termos e
extracao de relacionamentos (COHEN; HERSH, 2005). A classificacdao de
textos objetiva determinar se um documento ou parte de um documento
contém caracteristicas de interesse (COHEN; HERSH, 2005), de forma a
reduzir o conjunto de textos a serem processados (SIMPSON, 2012).

! PubMed - Disponivel em: <http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed>. Acesso em: 2 fev. 2013.
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A identificacao de termos dedica-se a reconhecer automaticamente
termos biomédicos no texto, processo este chamado de reconhecimento
de entidades. Termos comuns, neste dominio, incluem nomes de genes,
proteinas, drogas e suas dosagens, problemas médicos e tratamentos,
entre outros (SIMPSON, 2012). Neste sentido, o reconhecimento de
entidades é o primeiro passo para a extracao de relacionamento entre as
mesmas.

A extracdao de relacionamentos tem por objetivo detectar a
ocorréncia de relacionamentos entre entidades, como, por exemplo,
relacionamentos entre genes, proteinas, genes e doencas, drogas e
doencas, entre outros. O relacionamento pode ser explicito ou implicito
(GANDRA; PRADHAN; PALAKAL, 2010). Relacionamentos explicitos sao
conhecidos e estao declarados no texto (por exemplo, "o gene G inibe a
proteina P”). Ja& os relacionamentos implicitos sdao inferidos a partir da
existéncia de um ou mais relacionamentos explicitos, de forma a gerar
hipdteses (que podem guiar experimentos em laboratdrios) potenciais
para novas descobertas (COHEN; HERSH, 2005). Este tipo de
relacionamento é também chamado de associagdes indiretas (TSURUOKA
et al., 2011) ou associacbes transitivas (JAYADEVAPRAKASH;
MUKHOPADHYAY, PALAKAL, 2005).

As associacoes indiretas sao objeto de estudo da Descoberta
Baseada em Literatura (DBL), uma vertente da mineracao de textos
biomédicos. As descobertas se dao na forma de conexdao implicita entre
dois conceitos primarios, como, por exemplo, um medicamento para um
gene que é a causa de uma doenca (HRISTOVSKI et al., 2006). Assim, a
DBL pode ser utilizada para fazer a conexao entre conjuntos distintos de
literatura, relacionando diferentes disciplinas ou especialidades (GANIZ;
POTTENGER; JANNECK, 2006). Suponha que uma comunidade cientifica
sabe que B é uma das caracteristicas da doenca C. Outro grupo de
pesquisadores sabe que a substancia A afeta B. A descoberta, nesse caso,
€ o levantamento da associacdo indireta de A com C, por meio de B
(WEEBER et al., 2001).

A DBL foi introduzida por Don Swanson, na década de 1980, quando
nao existiam ferramentas de mineracdo automatica de textos. Nesta
€época, as pesquisas manuais realizadas por Don Swanson, na literatura
cientifica, resultaram na associacdo da “Sindrome de Raynaud” (uma
condicao que resulta em restricao intermitente do fluxo sanguineo para os
dedos, disparado pelo frio ou estimulos emocionais) com o “dleo de
peixe”, por meio da “alta viscosidade do sangue” (SWANSON, 1986).
Posteriormente a essa importante descoberta, o surgimento de métodos e
ferramentas computacionais de mineracao de textos biomédicos
alavancou a descoberta de conhecimento, a partir da literatura cientifica.

3 Método

Este trabalho tem natureza exploratdéria de carater descritivo
(VERGARA, 2003) e faz uso de técnicas bibliométricas. A bibliometria é
uma técnica de medicdo de indices de producdo e disseminacao do
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conhecimento cientifico (FONSECA, 1986). Seu ponto central é a utilizagao
de métodos quantitativos, na busca por uma avaliacdo objetiva da
producdo cientifica (ARAUJO, 2006).

Os indicadores bibliométricos possibilitam analisar o}
desenvolvimento de um campo da ciéncia, de forma a identificar
caracteristicas, como: o crescimento cronoldgico da producao cientifica; a
produtividade de autores e instituicoes; a colaboragao entre pesquisadores
e instituicdes; o impacto das publicacdes; e a analise e avaliacao de fontes
difusoras de trabalhos e a dispersao da producdo cientifica entre as
diversas fontes (BUFREM; PRATES, 2005). A observacao dessas
caracteristicas, para uma determinada area do conhecimento, revelam sua
evolucdo e as principais tendéncias das publicacdes cientificas.

3.1 Procedimentos metodoldgicos

O desenvolvimento deste estudo foi realizado em quatro etapas: 1)
coleta de dados; 2) representacao e analise dos dados; 3) selecao e
categorizacao dos trabalhos para anadlise descritiva; e 4) analise descritiva
das principais tarefas da mineracdo de textos biomédicos e suas
respectivas técnicas e ferramentas empregadas.

A subsecao 3.1.1 explica a etapa da coleta de dados (etapa 1). A
secdo 4 faz a representacdao e analise dos dados coletados por meio de
tabelas, graficos e figuras (etapa 2). A secdo 5 apresenta os critérios de
selecdo e categorizacdo de trabalhos para analise (etapa 3) e os
resultados da analise descritiva (etapa 4).

3.1.1 Coleta de dados

Para realizar o mapeamento das publicagdes cientificas sobre
mineracdo de textos biomédicos, foi utilizada como fonte de informacao a
Scopus, uma base de dados que indexa publicacbes cientificas
multidisciplinares do mundo todo, sendo reconhecida cientificamente tanto
pela quantidade quanto pela qualidade dos periddicos cientificos
indexados. A escolha pela base Scopus se deu apds buscas realizadas em
outras bases relevantes para a area de estudo em questdo, como a IEEE,
a ScienceDirect e a Web of Science (Wo0S). Os resultados das buscas
mostraram que a Scopus indexa um numero bem maior de trabalhos do
que as outras bases (mais do que o dobro) e contempla pelo menos 80%
dos trabalhos indexados em cada uma delas. Assim, constatou-se que os
dados coletados da Scopus sao suficientes para fornecer um mapa
bibliografico satisfatério da area pesquisada e optou-se por utilizar apenas
essa base. Além disso, opcao por trabalhar com apenas uma base
também levou em conta o fato de que a utilizacdo de mais de uma base
de dados dificulta o trabalho da contabilizacdao de certas informacoes
bibliométricas, uma vez que os artigos se repetem em diferentes bases e
os dados a serem importados pela ferramenta de apoio a analise devem
ser normalizados.
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Apds a escolha da base de dados, foram estabelecidos os critérios
de busca. Com a finalidade de realizar uma ampla cobertura das
publicacdbes sobre o tema da mineracao de textos biomédicos, foi
investigada a area como um todo, de forma a coletar todos os possiveis
estudos desenvolvidos. Assim, as buscas foram realizadas, utilizando-se a
expressao (biomedical AND “text mining”) OR (“literature based
discovery”), no campo de busca correspondente a “titulo, palavras-
chave, resumo”. A inclusdao da expressao “literature based discovery” se
faz necessaria, pois, conforme discutido na segcao 2, diversos trabalhos
dessa area dedicam-se a levantar associacOes indiretas entre conceitos
biomédicos, fazendo uso da mineracao de textos.

Todas as sub-bases disponiveis na Scopus foram utilizadas: Life
Sciences, Health Siences, Physical Sciences e Social Science &
Humanities. O periodo aplicado a busca foi também o disponivel na base
até o ultimo ano incompleto: 1960-2012 (setembro, més em que a busca
foi realizada).

A partir dos registros retornados pela base, foi possivel gerar um
arquivo com as informacgdes bibliométricas dos trabalhos. A obtencdo dos
resultados (apresentados na Secdao 4) foi viabilizada por meio da
importagdao desses arquivos para os softwares EndNote e HistCite. Esses
softwares possibilitam a organizacao e \Vvisualizacao dos dados
bibliograficos provenientes de bases que indexam publicagdes, permitindo
uma analise dos dados mais completa.

4 Representacao e analise dos dados

As buscas realizadas retornaram 585 trabalhos cientificos. Esses
trabalhos foram escritos por 1464 autores, vinculados a 160 instituicoes,
de 46 paises diferentes e estdo publicados em 230 periddicos. A Tabela 1
sintetiza os resultados gerais da pesquisa.

Tabela 1 - Resultados gerais.

Informacodes :
bibliomégtricas Quantidade
Artigos 585
Autores 1464
Periédicos 230
Paises 46
Instituicbes 160
Palavras-chave 3134

Fonte: Dados da pesquisa.

O Grafico 1 apresenta a distribuicdo temporal dos 585 trabalhos
encontrados. O primeiro trabalho identificado na area da mineracdo de
textos biomédicos foi realizado por Gordon e Lindsay (1996), no qual os
autores replicam a descoberta de Swanson, em 1986, a respeito da
conexao entre a Sindrome de Raynaud e o 6leo de peixe. Eles fizeram uso
de técnicas estatisticas, utilizando as publicacdes cientificas do MEDLINE.
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Percebe-se que, a partir deste momento, a mineracao de textos
biomédicos vem evoluindo, de forma crescente.

Grafico 1 - Frequéncia das publicacdes por ano no periodo (1996-2012)
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Fonte: Dados da pesquisa.

Na sequéncia, foram analisados os periddicos com maiores
frequéncias de artigos publicados sobre o tema. O Grafico 2 apresenta os
doze periddicos com maior quantidade de publicacdes. Quase metade das
publicacoes (248 artigos, representando 42,3% do total de trabalhos) esta
concentrada em 5% do total de periddicos. Destacam-se os seguintes
periddicos: BMC Informatics, Lecture Notes in Computer Science Including
Subseries Lecture Notes in Artificial Intelligence and Lecture Notes in
Bioinformatics, Journal of Biomedical Informatics, Bioinformatics.

Grafico 2 - Periéodicos com maior frequéncia de
publicacoes

BMC Bioinformatics

Lecture Notes in Computer Science Including Subseries...
lournal of Biomedical Informatics

Bioinformatics

International Conference on Information and Knowledge...
Technological Forecasting and Social Change

Briefings in Bioinformatics

AMIA Annual Symposium Proceedings

IEEE ACM Transactions on Com putational Biology and ...
International Journal of Medical Informatics

Nucleic Acids Research

Artificial Intelligence in Medicine

Fonte: Dados da pesquisa.

Quanto aos paises de origem das publicacdes, os Estados Unidos
lideram a lista ,com uma frequéncia de 224 artigos publicados,
representando 38% da quantidade total de trabalhos, enquanto que os
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62% restantes estao distribuidos entre 45 paises. Apds os Estados Unidos,
destacam-se o Reino Unido, a China, a Espanha, a Alemanha e o Japao. O
Grafico 3 apresenta os dez paises com maior quantidade de publicacoes.

Grafico 3 - Paises com maior frequéncia de publicacdes
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Fonte: Dados da pesquisa.

Dentre as 160 instituicdoes que estudam sobre a mineracao de textos
biomédicos, observou-se que o maior numero de publicacbes esta
distribuido em 14 instituicbes, conforme o Grafico 4. As 14 instituicoes
estao localizadas nos cinco primeiros paises que mais publicam trabalhos
sobre o tema (Grafico 3). A maior parte dessas instituicoes (8) é dos
Estados Unidos, primeiro colocado na lista dos paises. Embora os Estados
Unidos sejam o pais que mais publicam sobre o tema, a University of
Manchester do Reino Unido lidera a lista das instituicobes com 31
trabalhos, seguida pela Dalian University of Technology, da China, com 20
trabalhos. Observa-se, também, na lista das instituicbes que mais
publicam, a Biblioteca Nacional de Medicina dos Estados Unidos?, a maior
biblioteca médica do mundo, com 13 publicacdes. Ela é responsavel por
criar e manter o PubMed/MEDLINE, a base de estudos cientificos mais
utilizada para a mineracao de textos biomédicos.

Grafico 4 - Instituicdes com maior frequéncia de publicacao

University of Manchester

Dalian University of Technology
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Drexel University

Mational Library of Medicine

Eurcpean Bioinformatics Institute
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Columbia University in the City of New York
University of Wisconsin Milwaukee

Arizona State University

University of Colorade School of Medicine

Indiana U nive rsity

Technische Universitdt Dresden

Fonte: Dados da pesquisa.

2 National Library of Medicine - Disponivel em: <http://www.nlm.nih.gov/>. Acesso em: 2 fev. 2013.
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Os autores com maior numero de trabalhos publicados sobre a
mineracdo de textos biomédicos, juntamente com seu vinculo institucional
(afiliacdo) e pais, sao apresentados na Tabela 2. Os dois principais autores
sao Ananiadou S. e MIYANISHI H., com 17 trabalhos cada um, seguidos
de Li Y. e Yang Z., com 16 trabalhos cada um. Os quatro primeiros
autores pertencem as duas primeiras instituicoes que mais publicam
(Gréfico 4).

Tabela 2 - Autores com maior nimero de publicacdes e sua afiliacdo

Ndmero de

Autor L Afiliacao Pais
publicacdes
Ananiadou, S. 17 University of Manchester KiL::g];I:j%dm
Lin, H. 17 Dalian University of Technology China
Li, Y. 16 Dalian University of Technology China
Yang, Z. 16 Dalian University of Technology China
Hu, X. 14 Henan University China
Kostoff, R. N. 14 Office of Naval Research United States
Krallinger, M. 13 National Center of Biotechnology Spain
Valencia, A. 13 National Center of Biotechnology Spain
E{ebholz-Schuhmann, 12 European Bioinformatics Institute KUnited
. ingdom
Tsujii, J. 12 University of Tokyo Japan

Fonte: Dados da pesquisa.

Por fim, foi analisada a frequéncia de citacdes dos estudos sobre a
mineracdo de textos biomédicos. A Tabela 3 apresenta os dez trabalhos
mais citados. Observa-se que os dois principais trabalhos sao intitulados:
A survey of current work in biomedical text mining, com 187 citacOes e
Mining the Biomedical Literature in the Genomic Era: An Overview, com
127 citacgOes.

Tabela 3 - Artigos mais citados sobre o tema mineragao de textos
biomédicos

Autor Titulo Ano Total de*
citacoes
gohen A.-M., Hersh W. A survey of current work in biomedical text mining 2005 187
Shatkay H., Feldman R. /\g/n/ng the Biomedical Literature in the Genomic Era: An 2003 197
verview

Tanabe L. et al. I_\/IedM/nQr: An_lnteme't text-mining tool for b/o_med/ca_l' 1999 110
information, with application to gene expression profiling

Settles B. ABNER: An open source tool for automqt/cally tagging 2005 107
genes, proteins and other entity names in text
Content-rich biological network constructed by mining

Chen H., Sharp B. M. PubMed abstracts 2004 107

Tiffin N. et al. Integration of text- anq data-mining using ontologies 2005 103
successfully selects disease gene candidates

Ananiadou S. et al.. Text mining and its potential applications in systems 2006 102

biology
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Srinivasan P. Text Mining: Generating Hypotheses from MEDLINE 2004 99
Krauthgmmer M., Term identification in the biomedical literature 2004 85
Nenadic G.

Comparative experiments on learning information

extractors for proteins and their interactions 2005 83

Bunescu R. et al..

Fonte: Dados da pesquisa.

*Mensuradas a partir do Global Citation Score — Escore Global de
Citacdes (GCS): quantidade de vezes que os trabalhos foram citados por
outros trabalhos, na base Scopus.

5 Identificacao das tarefas da mineracao de textos
biomédicos

Um dos objetivos deste trabalho é a identificacao de focos de estudo
da area da mineracao de textos biomédicos. Para tanto, foi necessario
realizar a categorizagcao de cada um dos 585 artigos obtidos na busca
sistematica. A categorizacdo foi realizada de acordo com as diversas
tarefas executadas dentro da mineracao de textos biomédicos (por
exemplo, recuperacao de documentos, extracdo de termos,
desenvolvimento de ontologias, extracdao de relacionamentos, entre
outros). Isso foi possivel mediante leitura e analise (i) do titulo; (ii) do
resumo; e (iii) das palavras-chave de cada artigo. Nos casos em que, apos
analisar os trés campos citados, ndo fosse possivel identificar
fidedignamente o foco do estudo, recorreu-se ao texto completo do artigo,
para melhor compreensao.

Assim, foi possivel identificar as principais tarefas da mineracao de
textos biomédicos para as quais os pesquisadores tém dedicado maior
atencao, sendo elas: (i) recuperacao de documentos, (ii) classificacao de
documentos, (iii) extracao de termos, (iv) anotacao de documentos, (v)
extracdo de relacionamentos, (vi) mineragdo de imagens e (vii)
desenvolvimento de ontologias. Apds a categorizacao dos estudos, partiu-
se para a anadlise dos textos completos, de forma a identificar as
abordagens de solucdes exploradas pelos pesquisadores em cada tarefa. A
seguir, cada uma dessas tarefas € discutida, juntamente com as
respectivas abordagens utilizadas.

5.1 Recuperacao de documentos

A interface de busca mais utilizada no dominio biomédico é a
interface do PubMed que, embora seja flexivel, retorna uma grande
guantidade documentos que deve ser analisada pelo usuario, de forma a
identificar documentos relevantes (CHOI et al., 2011). Assim, diversos
pesquisadores tém trabalhado no desenvolvimento de motores de busca,
na tentativa apresentar melhores resultados. Huang e Hsu (2008) criaram
o PubMed Smarter que se utiliza de uma arvore de relacionamentos de
palavras, de modo que estas possam ser incorporadas na consulta do
usuario.
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Alguns trabalhos tém se dedicado a incorporar semantica aos
motores de busca (DIETZE; SCHROEDER, 2009; CHOI et al., 2011;
THOMAS et al., 2012). Choi et al. (2011) desenvolveram o BOSS, um
motor de busca que indexa segmentos (frases, clausulas ou sentencas)
semanticamente coerentes, em um determinado contexto (por exemplo,
objetos biomédicos e suas relacdes). Para uma busca, BOSS encontra
todos 0s segmentos correspondentes e identifica os objetos de contexto
presentes. Como resultado, o usudrio recebe uma lista de objetos
classificados com seus respectivos segmentos.

Dietze e Schroeder (2009) desenvolveram o GoWeb, um motor de
busca para a internet que faz uso da pesquisa tradicional baseada em
palavras-chave e filtra os resultados de acordo com categorias fornecidas
por ontologias (GeneOntology (GO) e Medical Subject Headings (MeSH)).
Thomaz et al. (2012) também desenvolveram um motor de busca
semantica para o PubMed, o GeneView, construida sob uma versao
semanticamente anotada dos resumos disponibilizados pelo PubMed.

5.2 Classificacao de documentos

A classificacao de documentos determina se um documento em
particular tem caracteristicas de interesse, ou seja, se possui determinado
tipo de informacdo ou discute algum tépico especifico. O usuario
tipicamente fornece um training set composto pelos documentos,
contendo as caracteristicas de interesse (training set positivo) e outro que
nao tem essas caracteristicas (training set negativo). Esses métodos
automaticamente aprendem as caracteristicas para diferenciar positivos
de negativos, usando aprendizado de maquina (GONZALEZ; IGLESIAS;
DIiZ, 2012).

Diversos trabalhos realizam a classificacgago de documentos,
explorando o conhecimento representado pelas ontologias (KASTRIN;
HRISTOVSKI, 2008; YOO; HU; SONG, 2007). A classificacao de
documentos também faz uso de técnicas de agrupamento (clustering), de
forma a agrupar documentos similares (que discutem o mesmo topico de
interesse) em grupos (KANG et al., 2010).

5.3 Extracao de termos

No dominio biomédico, termos de interesse sdo genes (TCL1A),
proteinas (PKB), drogas (warfarin), doencas (Raynaud’s Syndrom), entre
outros. Essas entidades especificas sdo também chamadas de “entidades
nomeadas” e a tarefa de identifica-las &€ chamada de Named Entity
Recognition (NER).

O reconhecimento de entidades é um pré-requisito para a extracao
de relacionamentos. Trés principais abordagens sao utilizadas: abordagem
|éxica, baseada em regras e baseada em aprendizado de maquina. A
abordagem léxica considera um dicionario, contendo nomenclaturas das
entidades (TOHIDI; IBRAHIM; AZMI, 2011). J4 a abordagem baseada em
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regras constrdi regras ou padroes que podem ser encontrados na
literatura (GONG et al., 2009).

Por outro lado, a abordagem baseada em aprendizado de maquina
(MUNKHDALAI et al., 2011) utiliza training sets: um positivo, contendo
caracteristicas que identificam as entidades (por exemplo, a presenca de
hifens, digitos ou colchetes como em COS-X ou BRCA1l) e um negativo,
gue nao contém essas caracteristicas. Essa utiliza modelos estatisticos,
sendo os dois principais: Conditional Random Fields (CRF) (CAMPQOS;
MATOS; OLIVEIRA, 2010) e o Support Vector Machine (SVM) (JU; WANG;
ZHU, 2011).

Os métodos baseados em regras dependem de regras elaboradas
manualmente para descrever a composicao das entidades e seu contexto,
0 que acarreta um consumo de tempo consideravel. Métodos baseados em
dicionarios trabalham com colecdes de nomes extensas. Métodos
baseados em aprendizagem de maquina dependem da qualidade, da
guantidade e da selecao de conjunto de caracteristicas adequados para os
training sets (WEI, 2009).

Percebe-se que os métodos mais amplamente utilizados para a
extracdo de termos s3ao o baseado em dicionario € o baseado em
aprendizagem de maquina. Além disso, diversos trabalhos exploram a
combinacao de diferentes abordagens para a tarefa de extracao de
termos, como abordagens baseada em regras e estatisticas (HUA et al.,
2011), baseada em dicionarios e estatisticas (LIN; LI; YANG, 2007),
baseada em regras e dicionarios (GONG et al., 2009).

5.4 Anotacao de documentos

A anotacao de dados textuais nao estruturados com metadados
estruturados, que podem ser lidos por maquina, € um importante passo
para outras tarefas da mineracdao de textos, como recuperacdao e
classificagcdo de documentos e a extracdao de informacgdes. A anotagao dos
documentos nas bases de dados pode ser realizada manualmente por
especialistas que fazem a leitura e interpretacao de cada artigo e inferem
conceitos existentes a partir de vocabuldrios controlados (ontologias,
terminologias, taxonomias) a serem utilizados para anotacao dos artigos.
Artigos selecionados para inclusao no PubMed, por exemplo, sao anotados
com termos MeSH, um tesauro utilizado para indexar documentos
(MORCHEN et al., 2008).

Embora o processo manual confira qualidade e confiabilidade para
as anotacdes, ele demanda um grande consumo de tempo. Assim,
diversos trabalhos tem se dedicado a desenvolver técnicas para extrair
anotacdes automaticas do texto (KRALLINGER et al., 2012). Morchen et
al. (2008), por exemplo, propdoem um método automatizado para anotar
documentos, utilizando uma abordagem probabilistica.

Os vocabularios controlados tém sido fundamentais no processo de
anotacao, tanto manual quanto automatico. Existem diversos tipos de
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vocabularios controlados que sdo utilizados pelos pesquisadores para
anotar as publicacdes:

a)ontologias: como a GeneOntology (KRALLINGER et al.,
2012);

b)taxonomias: como a NCBI Taxonomy, contendo a
classificacdo e nomenclatura de 10% de todas as espécies do
planeta (BADA et al., 2012); e

c)tesauros: como o UMLS, MeSH (PLAKE et al., 2009).
5.5 Extracao de relacionamentos

A extracao de relacionamentos é a tarefa primordial da mineracao
de textos biomédicos, uma vez que é a principal responsavel pela
extracdao de informacdes relevantes que podem gerar hipoteses potenciais
para novas descobertas. Quase metade dos estudos identificados na busca
sistematica, da literatura realizada neste trabalho, possui como foco a
extracao de relacionamentos.

O objetivo da extracdo de relacionamentos é identificar associacoes
entre entidades previamente extraidas na tarefa de extracdao de termos.
Diversos tipos de relacionamentos tém sido identificados: genes com
doencas, genes com genes, genes com drogas, doencas com drogas,
proteinas com proteinas, entre outros. Os relacionamentos extraidos
podem gerar novas hipoteses para guiar pesquisas em laboratério.

Grande parte dos trabalhos utilizam métodos baseados na
coocorréncia para identificar relacionamentos entre entidades
(JAYADEVAPRAKASH; MUKHOPADHYAY, PALAKAL, 2005; TSURUOKA et
al., 2011). Esses métodos extraem relacionamentos por analisar a
frequéncia conjunta em que duas entidades coocorrem em um corpus. A
ideia por trds dessa abordagem ¢é que entidades que aparecem
frequentemente juntas em pedacos de textos provavelmente estdo
relacionadas (GARTEN; COULET; ALTMAN, 2010). Contudo, a coocorréncia
produz um grande numero de falsos relacionamentos (HRISTOVSKI,
2006). Para tratar desse problema, outras abordagens sao aplicadas para
melhorar os resultados, tais como: classificacdes probabilisticas utilizando
Naive Bayes (LI et al., 2010) e Misture Aspect Model (ZHU et al., 2006),
Teoria de Conjuntos Difusos e Redes Livres de Escala (WREN et al., 2006).

Além disso, a coocorréncia ndo revela a natureza dos
relacionamentos (HRISTOVSKI, 2006). Assim, diversos trabalhos fazem
uso do Processamento de Linguagem Natural (PLN), explorando a sintaxe
das sentencas para obter informagdes sobre os relacionamentos
explicitando-os na forma “A afeta/vincula-se a/regula/interage com B”
(HRISTOVSKI, 2006; SHARMA; SWAMINATHAN; YANG, 2010). Métodos
baseados na sintaxe criam regras para extrair relacionamentos de
interesse. Por exemplo, o padrao <droga> <acao> <gene>, onde
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<droga> e <gene> sdao entidades reconhecidas e <agao> pode ser
qualquer verbo de uma lista como “inibe”, “induz”, “regula”, “é
metabolizado por” (GARTEN; COULET; ALTMAN, 2010).

Varios estudos baseiam-se em técnicas semanticas para extrair
relacionamentos, como Latent Semantic Indexing (KOSTOFF et al., 2008),
Semantic Role Labeling (BARNICKEL et al., 2009), Conditional Random
Fields (TIWARI; ZHANG; CHEN, 2009), Natural Language Processing
(HRISTOVSKI et al., 2006), Predication-based Semantic Indexing (COHEN
et al., 2011), Latent Semantic Analysis (COHEN; SCHVANEVELDT;
WIDDOWS, 2010). O conhecimento semantico contido em ontologias ou
terminologias biomédicas também tem sido utilizado para a extracdao de
relacionamentos (KANG et al., 2011).

E importante ressaltar que os relacionamentos podem ser diretos,
como no caso de relacionamentos extraidos por meio de regras baseadas
em sintaxe (por exemplo, “A inibe B”) ou podem ser indiretos (implicitos
ou transitivos), quando nao estdao explicitamente declarados no texto e
podem ser inferidos a partir de outros relacionamentos. Os
relacionamentos implicitos sdao interesse de uma grande parte dos
trabalhos que focam na extracao de relacionamentos (TSURUOKA et al.,
2011; MIYANISHI; SEKI; UEHARA, 2010; SWANSON; SMALHEISER;
TORVIK, 2006). A ideia, por tras disso, é formular hipoteses potenciais
para novas descobertas que ainda nao foram comprovadas e publicadas.

A DBL é a principal responsavel por estudar técnicas para extrair
relacionamentos indiretos. O modelo de descoberta mais conhecido é o
modelo ABC de Swanson (SWANSON, 1986), pioneiro na formulacao de
associacoes indiretas. Por exemplo, considerando a afirmacao em um
determinado artigo de que “A afeta B”, e a informacao de que "B afeta C”
apresentada por outro artigo, pode-se derivar a afirmacao implicita de que
“A afeta C” (SMALHEISER, 2011). Ou seja, a premissa dessa abordagem é
gue existem duas disciplinas ou estruturas de conhecimento cientifico que
nao se comunicam diretamente. Contudo, parte do conhecimento de um
dominio pode complementar o conhecimento do outro (WEEBER, 2003).

5.6 Mineracao de Imagens

A mineracdo de imagens é uma tarefa que tem despertado atencao
de pesquisadores do dominio biomédico, uma vez que as imagens contém
informagdes importantes sobre os resultados das pesquisas. Ela procura
extrair informagdes relevantes das imagens e legendas contidas nas
publicagdes cientificas, que podem ser usadas para diversos propdsitos.

Ishii et al. (2010) extraem informacdes de imagens a partir de suas
legendas e de sentengas no texto que fazem referéncia a estas figuras.
Chen, Shatkay e Blostein (2006) utilizam a mineracao de imagens para
fazer a triagem de documentos, ou seja, classificar os documentos
relevantes a serem anotados. Para cada documento, é criada uma
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descricdao de acordo com as imagens e, posteriormente, é aplicado o
algoritmo de classificacao Naive Bayes sob essas descrigdes. Eles utilizam
imagens de microscopia de fluorescéncia, que contém informacodes
importantes sobre a localizacdo e o comportamento de proteinas.

Coelho et al. (2010) desenvolveram um sistema que analisa
imagens de documentos biomédicos e suas respectivas legendas,
possibilitando que o usuario possa consultar por informagdes contidas
nessas imagens. As figuras sao divididas em diferentes painéis tratados
separadamente. Cada painel pode ser classificado em seis diferentes
classes, cada uma representando diferentes informacdes. A classificacao é
realizada por meio de uma abordagem baseada em aprendizagem de
maquina, que faz uso de um algoritmo de aprendizagem chamado reducdo
de risco empirica e de um classificador baseado em LIBSVM.

5.7 Desenvolvimento de Ontologias

Vocabularios controlados como taxonomias, tesauros e ontologias
fornecem uma representacdao semanticamente estruturada do
conhecimento no dominio biomédico. Esses recursos sao utilizados para
realizar varias tarefas da mineracdao de textos biomédicos, sobretudo a
anotacao de documentos (veja secao 5.6). Assim, diversos pesquisadores,
nesta area, preocupam-se com a criagdo ou manutencao de vocabularios
controlados.

Existem diversas terminologias que contemplam diferentes focos de
estudo do dominio biomédico (Gene Ontology, Cancer Ontology, Cell
Ontology, MeSH, entre outros). Entretanto, novas ontologias vém sendo
desenvolvidas na medida em que ontologias existentes nao possibilitam
analises especificas (POLPINIJ, 2011).

Uma vez que o desenvolvimento de ontologias € um processo
trabalhoso e custoso, existem esforcos para automatizar este processo.
Inniss et al. (2006) utilizam técnicas de mineracdo de textos e PLN para
extrair, a partir de descricdes verbais transcritas de especialistas em
retina, pares caracteristicas-atributos de degeneragao macular relacionada
a idade. Esses pares sao utilizados para produzir colaborativamente uma
ontologia nesse dominio. Wéachter, Fabian e Schroeder (2011) apresentam
um processo semiautomatico para a construcao de ontologias. Antezana
et al. (2008) propdoem uma API, chamada ONTO-PERL, para o
desenvolvimento e analise de ontologias no dominio biomédico.

Gacitua et al.. (2009) propdoem um método colaborativo para o
desenvolvimento de ontologias, envolvendo engenheiros de ontologias e
especialistas do dominio. Esse método tem por objetivo proporcionar um
maior grau de automacao na elaboracao da ontologia, bem como tornar
mais eficiente a comunicacao e a troca de informagdes entre engenheiros
e especialistas de dominio que estdao geograficamente distribuidos.
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6 Consideragoes Finais

Considerando a relevancia da area da mineracdo de textos
biomédicos, para facilitar e agilizar a extracao de informacodes da literatura
biomédica, de forma que os pesquisadores possam explora-las na
conducgao de novas pesquisas e, tendo em vista a auséncia de estudos que
identifiquem e apresentem o desenvolvimento e o mainstream desse
campo de pesquisa, este artigo foi desenvolvido de forma a ajudar no
preenchimento dessa lacuna, disponibilizando para pesquisadores e
interessados no tema, um mapa com o perfil das publicacdbes sobre
mineracdo de textos biomédicos. Esse mapeamento promove o
conhecimento sobre o histérico e o estado atual desse campo de pesquisa.

Percebeu-se a evolugao crescente do interesse dos pesquisadores
pela mineracdao de textos biomédicos desde 1996 até os dias atuais. Os
EUA sdo o pais que mais contribuem para esse campo de pesquisa,
possuindo a maior parte das instituicbes que mais publicam sobre o tema.

Diversas tarefas fazem parte da mineracao de textos biomédicos,
recebendo destague neste estudo: recuperacdao de documentos,
classificacdao de documentos, extracao de termos, anotacao de
documentos, extracao de relacionamentos, mineracao de imagens e
desenvolvimento de ontologias. Constatou-se que a grande maioria das
publicacoes é dedicada a extracdo de relacionamentos explicitos ou
implicitos entre termos biomédicos. A extracao de termos € a segunda
atividade que mais recebe atencao dos pesquisadores.

Diferentes métodos e técnicas sdao empregados para a realizacao de
cada atividade na tentativa de obter resultados mais eficazes e/ou tornar
o processo mais eficiente. Percebe-se também que os pesquisadores tém
combinado duas ou mais abordagens para a solugcao de um determinado
problema.

O estudo realizado, neste trabalho, gera varias oportunidades de
pesquisas e contribui para a compreensdao do quadro bibliografico da
mineracdao de textos biomédicos no nivel internacional e disponibiliza
insumos que permitem enriquecer a discussao sobre os possiveis rumos
gue as pesquisas na area tém tomado e, ainda, as provaveis tendéncias
cientificas para os pesquisadores e/ou interessados no tema.
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