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Streszczenie

Przedstawiono opis systemu PubMed dostarczaj ↪acego narz ↪edzi do wyszu-
kiwania artyku lów w bazie MEDLINE. Opisano powi ↪azan ↪a z nim ontologi ↪e
medyczn ↪a UMLS z uwzgl ↪ednieniem Metatezaurusa, Sieci semantycznej oraz
Leksykonu. Opisany zosta l sposób indeksowania artyku lów medycznych z wy-
korzystaniem poj ↪eć s lownika MeSH, oraz przedstawiono g lówne us lugi siecio-
we realizuj ↪ace dost ↪ep do zasobów MEDLINE. Wykorzystuj ↪ac opisane zasoby
UMLS przedstawiony zosta l szkic koncepcji metody wyszukiwania, która może
zostać użyta jako rozszerzenie silnika Entrez.
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1 Silnik wyszukiwania PubMed

PubMed jest silnikiem wyszukuj ↪acym, dzia laj ↪acym na bazie danych o nazwie ME-
DLINE, która zawiera artyku ly dotycz ↪ace tematyki zwi ↪azanej z naukami biomedycz-
nymi. Serwis jest dost ↪epny przez strony internetowe pod adresem
http://www.pubmed.gov. Użytkowanie systemu jest bezp latne, jednak dost ↪ep do
wi ↪ekszości indeksowanych artyku lów wymaga subskrypcji.

1.1 Historia i stan obecny

Historia systemu PubMed, si ↪ega roku 1986, kiedy do wyszukiwania artyku lów me-
dycznych powsta la eksperymentalna baza danych korzystaj ↪aca z silnika Entrez.
Twórc ↪a systemu jest National Center for Biotechnology Information (NCBI) przy
National Library of Medicine (NLM) wchodz ↪acej w sk lad National Institutes of He-
alth (NIH), jednego z najwi ↪ekszych ośrodków naukowych na świecie. Baza danych
i sam silnik rozwijaj ↪a si ↪e bardzo pr ↪eżnie. Na pocz ↪atku 2007 roku szacowano, że
MEDLINE zawiera ponad 17.000.000 wpisów odnosz ↪acych si ↪e do artyku lów pocho-
dz ↪acych z oko lo 5000 czasopism publikowanych w Stanach Zjednoczonych oraz w 80

1



innych krajach na świecie. W ostatnim czasie rozpocz ↪eto również proces indeksowa-
nia rozdzia lów ksi ↪ażek o tematyce medycznej. Możliwy jest również dost ↪ep do bazy
OLDMEDLINE, zawieraj ↪acej wpisy sprzed roku 1966 (z której ostatnio artyku ly
pochodz ↪ace z lat 1951-1966 zosta ly w l ↪aczone do g lównej bazy). Wi ↪ekszość indek-
sowanych artyku lów dotyczy medycyny, weterynarii, stomatologii oraz systemów
opieki zdrowotnej. W bazie dost ↪epne s ↪a również artyku ly niemedyczne a dotycz ↪ace
nauk pomocniczych (np. chemii). Nieliczne artyku ly s ↪a dost ↪epne w j ↪ezykach naro-
dowych (tzn. nie po angielsku).

1.2 Baza danych MEDLINE

Baza danych MEDLINE stanowi g lówny sk ladnik systemu PubMed. Historycznie
jest ona kontynuacj ↪a pierwszego amerykańskiego elektronicznego systemu indekso-
wania danych o artyku lach medycznych o nazwie MEDLARS (Medical Literature
Analysis and Retrieval System) powsta lego w 1966 roku.

Dla indeksowanych artyku lów baza danych zawiera dodatkowe informacje ma-
j ↪ace na celu usprawnienie procesu wyszukiwania. Informacje te zorganizowane s ↪a w
postaci pól określonego typu, odnosz ↪acych si ↪e do wpisów w s lownikach maj ↪acych
cechy tezaurusów. Wyróżnić należy trzy g lówne leksykony:

• Chemical Name (pole /CN) - s lownik nazw chemicznych,

• Cotrolled Term (pole /CT) - s lownik poj ↪eć medycznych,

• MeSH Tree Number (pole /MN) - numer w ↪ez la w ontologii MeSH, do którego
przypisany jest dany artyku l. Przypisanie do w ↪ez la ma na celu powi ↪azanie te-
matyki artyku lu z dziedzin ↪a biomedycyny (w szczególności również z konkret-
n ↪a chorob ↪a, organem ludzkim, typem komórki itp.). W dalszej cz ↪eści artyku lu
MeSH zostanie omówiony bardziej szczegó lowo.

Wszystkie pola zapisane s ↪a w tzw. deskryptorze wpisu w bazie danych MEDLI-
NE. Nie dotycz ↪a one wpisów ze starszej bazy OLDMEDLINE oraz tych oznaczonych
jako in-process, czyli wpisów, które zosta ly zapisane w bazie MEDLINE lecz nie zo-
sta ly jeszcze r ↪ecznie opracowane przez edytora, który przyporz ↪adkowuje artyku lom
poj ↪ecia ze zbioru MeSH. W tabeli 1.2 przedstawiono pe len opis rekordu w bazie
danych MEDLINE.

1.3 Wyszukiwanie w PubMed - formu lowanie zapytań

Formu lowanie z lożonych, precyzyjnych zapytań jest podstaw ↪a efektywnego wyszuki-
wania. Ze wzgl ↪edu na wielkość bazy danych MEDLINE, niemal każde ogólne zapyta-
nie zwraca setki tysi ↪ecy wyników. PubMed oferuje liczne mechanizmy wyszukiwania
charakterystyczne dla popularnych wyszukiwarek, takie jak np.:
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Nazwa pola Opis
AB Abstrakt
AN Numer dost ↪epowy
AU Autor
CM Komentarz
CN Nazwa chemiczna (wpis z tezaurusa nazw chemicznych)

CS Źród lo korporacyjne
CT Wyrażenie kontrolne (wpisy z tezaurusa MeSH)
CY Państwo, z którego pochodzi publikacja (zawiera również numer

w ↪ez la w drzewie MeSH)
DN Identyfikator PubMed
DT Typ dokumentu
ED Data wpisu
EM Miesi ↪ac wpisu
EML Adres email
FS Segment pliku
GEN Nazwa genu (wpis z tezaurusa genów)
ISN Mi ↪edzynarodowy standardowy numer dokumentu
JT Tytu l czasopisma
JTA Skrócony tytu l czasopisma
JTF Pe len tytu l czasopisma
LA J ↪ezyk
NA Nazwa osoby, której artyku l dotyczy (w przypadku biografii,

b ↪adź podobnych artyku lów)
NC Numer kontraktu/grantu
NCT Numer testu klinicznego
NR Numer raportu
OS Inne źród la
PD Data publikacji
PY Rok publikacji
RN Numer CAS (numer w s lowniku nazw chemicznych)

SO Źród lo
ST Wyrażenia spokrewnione
TC Kod zabiegu
TI Tytu l

Tabela 1: Pola rekordu opisuj ↪ace artyku l bazie MedLine
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• wyszukiwanie ci ↪agu znaków oraz fraz dzi ↪eki użyciu znaków ” ”,

• wyszukiwanie przy pomocy tzw. wildcards (użycie znaku *),

• wyszukiwanie z użyciem operatorów logicznych AND, OR, NOT.

Ponadto w interfejsie www zak ladka limits pozwala na dalsze uszczegó lowienie
zapytania, które jest możliwe dzi ↪eki opcjom :

• wyszukiwania po nazwisku autora,

• wyszukiwania po nazwie czasopisma,

• wyszukiwania po czasie publikacji lub czasie dodania do systemu PubMed,

• wyboru j ↪ezyka artyku lu,

• wskazania czy szukany artyku l dotyczy ludzi, czy zwierz ↪at,

• wskazania czy szukany artyku l dotyczy kobiet, czy m ↪eżczyzn,

• wyboru wieku osób, których dotyczy artyku l,

• wyboru typu artyku lu,

• wyboru dziedziny artyku lu.

Dalszym u latwieniem w precyzyjnym wyszukiwaniu s ↪a znaczniki (tags) powi ↪aza-
ne z polami rekordu opisuj ↪acego artyku l w bazie MEDLINE. Dzi ↪eki nim możliwe jest
nadanie znaczenia frazom zapytania wpisanym w wyszukiwarce. Najpopularniejsze
z używanych znaczników to:

[au] – autor,

[dp] – data publikacji,

[la] – j ↪ezyk,

[pg] – numer pierwszej strony artyku lu,

[pmid] – PubMed ID – numer identyfikacyjny artyku lu w bazie,

[pt] – typ publikacji, np.: review, article,

[ti] – s lowa w tytule,

[vol] – numer tomu.
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Typowy proces przeszukiwania MEDLINE jest trójstopniowy. W pierwszym eta-
pie użytkownik wpisuje terminy (określaj ↪ace przedmiot wyszukiwania) z ewentual-
nym użyciem spójników logicznych, znaków cudzys lowu itp. W drugim etapie system
próbuje przet lumaczyć podane s lowa na terminy s lownika MeSH lub wyrażenie lo-
giczne z lożone z kilku poj ↪eć MeSH (sposób wykonywania tej transformacji nie jest
ujawniony). Ostatni etap polega na stworzeniu listy publikacji najlepiej pasuj ↪acych
do wyrażenia powsta lego w oparciu o zadane s lowa kluczowe.

Ciekaw ↪a opcj ↪a s ↪a zapytania telegramowe (telegram–style). Daj ↪a one możliwość
wpisywania zapytań w formie zbliżonej do j ↪ezyka naturalnego (np.:

”
State of vitre-

ous body (of the eye) and time of death? A review, perhaps?” czy
”
cure for pain

in back” ). PubMed przeprowadza dla takich zapytań algorytm, w którym kolejne
s lowa s ↪a odwzorowywane na s lowa znajduj ↪ace si ↪e w s lowniku MeSH. Algorytm trwa
do momentu, gdy liczba zwracanych wyników na zapytanie osi ↪agnie satysfakcjonu-
j ↪aco ma l ↪a liczb ↪e. Używanie zapytań telegramowych nie wymaga znajomości poj ↪eć
ze s lownika MeSH oraz konstrukcji wykorzystuj ↪acych operatory logiczne. Możliwość
tworzenia zapytań w j ↪ezyku zbliżonym do naturalnego s ↪a ważne z punktu widze-
nia użytkowników systemu, którzy nie dysponuj ↪a doświadczeniem i obyciem w ja-
kiejkolwiek formie wyszukiwania internetowego, co dotyczyć może w szczególności
starszych specjalistów.

Oferowane przez PubMed techniki przeszukiwania MEDLINE daj ↪a osobie wy-
szukuj ↪acej spore możliwości precyzyjnego formu lowania zapytania. Wymagaj ↪a one
jednak dodatkowej wiedzy o indeksowanych zasobach, której sposób organizacji i
techniki wspieraj ↪ace zostan ↪a przedstawione dalej bardziej szczegó lowo.

2 Repozytorium poj
↪
eć UMLS

UMLS (Unified Medical Language System) [1] jest repozytorium poj ↪eć dla biome-
dycznych s lowników opracowanym przez NLM. Projekt systemu zainicjowa l w 1986
roku dyrektor NLM, doktor medycyny Donald Lindberg. System jest nieustannie
rozwijany przez NLM, a dost ↪ep o charakterze niekomercyjnym do zasobów UMLS
jest bezp latny po zaakceptowaniu warunków licencji UMLS1.

UMLS można traktować również jako kompleksowy tezaurus b ↪adź ontologi ↪e po-
j ↪eć wokó l biomedycyny, czy szeroko poj ↪etego zdrowia. UMLS zawiera ponad 2 mi-
liony nazw dla oko lo 900.000 poj ↪eć z ponad sześćdziesi ↪eciu s lowników biomedycz-
nych. Liczba powi ↪azań pomi ↪edzy poj ↪eciami przekracza obecnie 12 milionów [2]. Poza
danymi o poj ↪eciach biomedycznych, UMLS zawiera narz ↪edzia do efektywnego ko-
rzystania z Metatezaurusa, do tworzenia z poj ↪eć s lów – LVG (Lexical Variants of
Concept Names Generator) i do wyodr ↪ebniania poj ↪eć UMLS z tekstu (MetaMap).

U podstaw powstania UMLS leż ↪a problemy zwi ↪azane z duż ↪a liczb ↪a źróde l o
charakterze biomedycznym i potrzeb ↪a ich efektywnej organizacji. Ilość materia lu

1https://kscas.nlm.nih.gov/cas/login?service=http://umlsks.nlm.nih.gov/uPortal/Login
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zwracana przy wyszukiwaniu w dużych bazach tekstowych cz ↪esto jest nieakcepto-
wanie duża. UMLS stara si ↪e poprawić dost ↪ep do biomedycznej literatury poprzez
rozwój systemu, który rozumie j ↪ezyk, jakim pos luguj ↪a si ↪e specjalísci z licznych dzie-
dzin biomedycznych [3]. Za dwie g lówne bariery zwi ↪azane z przetwarzaniem j ↪ezyka
naturalnego w postaci tekstów do pokonania uważa si ↪e:

• różnorodność sposobów, przy użyciu których te same poj ↪ecia s ↪a wyrażane w
różnych systemach i przez różnych ludzi,

• rozproszenie użytecznej informacji na wiele oddzielnych baz danych i syste-
mów.

Jak dotychczas, w kontekście realizacji powyższych postulatów, UMLS jest naj-
wi ↪eksz ↪a i najbardziej zaawansowan ↪a platform ↪a integruj ↪ac ↪a różne s lowniki źród lowe.
Wi ↪ekszość wspó lczesnych s lowników używa niekompatybilnych sposobów klasyfiko-
wania wiedzy medycznej. Przyk ladowo, ta sama choroba może być klasyfikowana
przez jeden s lownik jako ostra lub przewlek la, inny s lownik może ja organizować na
podstawie miejsca jej ulokowania albo w kontekście innej choroby, z któr ↪a jest zwi ↪a-
zana. Unifikacja wszystkich s lowników w jedna hierarchi ↪e, jeden super-tezaurus,
jest od lat jednym z priorytetowych celów informatyki medycznej, która pracu-
je nad powstaniem uniwersalnego rejestru medycznego (Universal Medical Record)
dla wszystkich pacjentów.

W dalszej cz ↪eści artyku lu omówione zostan ↪a trzy g lówne sk ladowe systemu UMLS:
Metatezaurus, Sieć semantyczna oraz Leksykon SPECIALIST.

2.1 S lownikowa baza danych Metatezaurus

Metatezaurus to wielozadaniowa i wieloj ↪ezykowa s lownikowa baza danych, która za-
wiera informacje o relacjach i poj ↪eciach z szeroko poj ↪etej dziedziny nauk biomedycz-
nych. Budowana jest w oparciu o elektroniczne wersje licznych tezaurusów, klasyfi-
kacji czy list kontrolowanych poj ↪eć, używanych w dziedzinach opieki nad pacjentem,
statystyk medycznych, indeksowania literatury biomedycznej, badań klinicznych i
gromadzenia ich wyników itp. [4].

Obecnie baz ↪e tworz ↪a 123 s lowniki źród lowe. Pe lna lista s lowników dost ↪epna jest
na stronie National Institute of Health2. Struktura Metatezaurusa pozwala na do-
 l ↪aczanie t lumaczeń s lowników na j ↪ezyki inne niż angielski. Najwi ↪ekszej liczby t lu-
maczeń doczeka ly si ↪e s lowniki MeSH oraz International Classification of Primary
Care. Wśród dotychczasowych 17 t lumaczeń j ↪ezykowych brakuje j ↪ezyka polskiego,
a spora cześć zasobów jest ci ↪agle dost ↪epna tylko w j ↪ezyku angielskim.

Metatezaurus, integruj ↪ac różnorodne terminologie,  l ↪aczy nie tylko poszczególne
s lowniki, ale również reprezentowane przez nie subdomeny wiedzy biomedycznej.
Do terminologii zintegrowanych z Metatezaurusem należ ↪a m.in.: NCBI Taxonomy,

2http://www.nlm.nih.gov/MeSH/subhierarchy2008.html
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wykorzystywana przy identyfikowaniu organizmów, Gene Ontology używana do jed-
noznacznego opisu komponentów komórkowych, Digital Anatomist Symbolic Know-
ledge Base czyli cyfrowa symboliczna baza wiedzy dla anatomii, SNOMED jako re-
pozytorium wiedzy klinicznej, OMIM – terminologia z zakresu genetyki klinicznej,
oraz s lownik MeSH wykorzystywany do indeksowania artyku lów przez MEDLINE.
Pozosta le kategorie terminologii obejmuj ↪a inne specjalistyczne dyscypliny, takie jak
psychiatria czy piel ↪egniarstwo oraz elementy systemu informacji klinicznych np.:
choroby, środki farmaceutyczne, procedury. Struktura Metatezaurusa pozwala na
zachowanie oryginalnych struktur wszystkich sk ladowych terminologii, a zarazem
ich wzajemne powi ↪azanie na poziomie poj ↪eć. Zasi ↪ag bazy zdeterminowany jest przez
zasi ↪eg s lowników źród lowych: jeśli poj ↪ecie nie pojawi lo si ↪e w żadnym ze s lowników
źród lowych, nie znajdzie si ↪e również w Metatezaurusie. Metatezaurus zachowuje
wszystkie terminy i relacje pojawiaj ↪ace si ↪e w integrowanych s lownikach. Gdy dwa
różne s lowniki źród lowe używaj ↪a tej samej nazwy dla różnych poj ↪eć, Metatezaurus
zapisuje obydwa znaczenia, umożliwiaj ↪ac wskazanie na s lownik, z którego każde z
nich pochodzi. Gdy to samo poj ↪ecie pojawia si ↪e w różnych kontekstach hierarchicz-
nych, w różnych s lownikach, Metatezaurus zachowuje każd ↪a z hierarchii. Innymi
s lowy: Metatezaurus nie reprezentuje wy l ↪acznie pojedynczego kompleksowego wi-
doku świata, nie jest też kompleksow ↪a ontologi ↪a – przechowuje różne widoki świata
obecne w s lownikach źród lowych, ponieważ różne widoki mog ↪a być przydatne dla
różnych zadań.

Sposób organizacji wiedzy w Metatezaurusie odróżnia go od klasycznego podej-
ścia s lownikowego opartego na pojedynczych s lowach. Podstawow ↪a jednostk ↪a orga-
nizacji wiedzy jest tutaj znaczenie. Wszystkie s lowa i frazy synonimiczne formu luj ↪a
dla danego znaczenia osobne poj ↪ecie. Powi ↪azania mi ↪edzy znaczeniami reprezento-
wane s ↪a za pomoc ↪a relacji, które definiuj ↪a semantyczne otoczenie poj ↪ecia. Metate-
zaurus można zatem postrzegać jako sieć wi ↪aż ↪ac ↪a alternatywne nazwy i określenia
tego samego poj ↪ecia i umożliwiaj ↪ac ↪a identyfikacje użytecznych relacji miedzy nimi.
Wszystkie poj ↪ecia Metatezaurusa maj ↪a przypisany przynajmniej jeden typ seman-
tyczny z Sieci semantycznej. Zapewnia to konsekwentny podzia l na kategorie przy
relatywnie ogólnym poziomie reprezentacji w Sieci semantycznej. Wiele s lów i termi-
nów wielowyrazowych, które pojawiaj ↪a si ↪e w nazwach poj ↪eć, pojawia si ↪e również w
leksykonie SPECIALIST. Narz ↪edzia leksykonu używane s ↪a do generowania s lów ze
znaczeń w określonym kontekście, s lów znormalizowanych oraz znormalizowanych
indeksów znakowych na potrzeby Metatezaurusa.

Problem wieloznaczności s lów (polisemia) rozwi ↪azuje separacja znaczeń oraz ich
umiejscowienie w różnych otoczeniach semantycznych. S lownik klasyczny zwróci dla
s lowa wieloznacznego pojedynczy wpis z wieloma definicjami, Metatezaurus zwróci
tyle poj ↪eć, ile znaczeń ma zadane s lowo, a każde z nich osadzone zostanie w innym
kontekście.

Każde poj ↪ecie w bazie posiada atrybuty definiuj ↪ace jego znaczenie: typ seman-
tyczny, kategori ↪e, do której przynależy, pozycje w hierarchii s lownika źród lowego,
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definicj ↪e.
Relacje miedzy poj ↪eciami wynikaj ↪a ze struktury s lowników źród lowych lub ge-

nerowane s ↪a przez edytorów Metatezaurusa. Semantyk ↪e relacji definiuje jej typ oraz
opcjonalnie do l ↪aczane atrybuty. Relacje symboliczne mog ↪a być hierarchiczne (np.:
parent–child, broader–narrower than z atrybutami is a, kind of oraz part of), wyni-
kaj ↪ace z hierarchii, asocjacyjne (z atrybutami location of, caused by, treats ...) lub
definiuj ↪ace stopień bliskoznaczności poj ↪eć (similar, source asserted synonym, possi-
ble synonym). Leksykalne relacje typu synonim s luż ↪a do klasteryzacji biomedycz-
nych terminów w grupy znaczeniowe. Relacje asocjacyjne zapewniaj ↪a powi ↪azania
miedzy różnymi subdomenami wiedzy biomedycznej.

2.1.1 Organizacja poj
↪
eć w Metatezaurusie

Każda nowa nazwa s lownikowa, która nie zostanie znaleziona w żadnym z dotychczas
przetwarzanych s lowników, ani nie zostanie powi ↪azana przez cz lowieka z istniej ↪acym
już w bazie poj ↪eciem, otrzymuje swój unikatowy niezmienny identyfikator poj ↪ecia
CUI. Każda unikatowa nazwa poj ↪ecia ( lańcuch znaków) dla każdego j ↪ezyka posiada
swój unikatowy identyfikator SUI (np. dla terminów headache,  lańcuchy headache i
Headache otrzymaj ↪a różne identyfikatory). Każde wyst ↪apienie danej nazwy ( lańcu-
cha znaków) w różnych s lownikach źród lowych jest opatrzone unikatowym identyfi-
katorem AUI. Jeśli dok ladnie ten sam  lańcuch pojawi si ↪e w tym samym s lowniku jako
nazwa dla różnych poj ↪eć (np. cold : w odniesieniu do temperatury, w odniesieniu do
przezi ↪ebienia, czy jako akronim dla chronic obstructive lung disease), każde wyst ↪a-
pienie otrzyma unikatowe AUI. Pojedynczy identyfikator AUI jest zawsze dowi ↪azany
do pojedynczego identyfikatora poj ↪ecia. Dla s lownika angielskiego każdy  lańcuch jest
dowi ↪azany do grupy wszystkich  lańcuchów, które s ↪a dla siebie nawzajem leksykal-
nymi wariantami. Grup ↪e tak ↪a nazywa si ↪e terminem i opatruje identyfikatorem LUI.
Podobnie jak identyfikator  lańcucha, LUI może być dowi ↪azany do wi ↪ecej niż jednego
poj ↪ecia. Ma to miejsce w sytuacji gdy  lańcuchy, które s ↪a swoimi leksykalnymi wa-
riantami, maj ↪a różne znaczenia. Każdy identyfikator  lańcucha i każdy identyfikator
atomowego wyst ↪apienia może być dowi ↪azany do pojedynczego LUI [5].

2.1.2 Struktura

Struktura Metatezaurusa jest wynikiem funkcji, które ma on spe lniać. G lównymi
funkcjonalnościami, które udost ↪epnia s ↪a:

• odnajdywanie definicji danego wyrazu,

• odnajdywanie bliskoznaczności i synonimiczności dwóch wyrazów,

• odnajdywanie s lowników źród lowych, z których dany termin pochodzi,

• umiejscawianie s lowa w Sieci semantycznej systemu UMLS,
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Poj ↪ecie Terminy Nazwy Atomy
CUI LUI SUI AUI

C0004238 L0004238 S0016668 A0027665

Atrial Atrial Atrial Atrial
Fibrillation Fibrillation Fibrillation Fibrillation

(preferred) (preferred) (from MSH)
(preffered) A0027667
Atrial Atrial Atrial
Fibrillations Fibrillations Fibrillation

(from PSY)
Auricular S0016669 A0027668
Fibrillation Atrial Atrial

Fibrillations Fibrillations
Auricular (from MSH)
Fibrillations L0004327 S0016899 A0027930

(synonym) Auricular Auricular
Fibrillation Fibrillation

Auricular (preferred) (from PSY)
Fibrillation S0016900 A0027932
Auricular (plural variant) Auricular
Fibrillations Auricular Fibrillations

Fibrillations (from MSH)

Tabela 2: Przyk lad obrazuj ↪acy organizacj ↪e poj ↪eć medycznych w Metatezaurusie

• odnajdywanie innych form gramatycznych tego samego wyrazu i sprawdzanie
identyczności wyrazów z dok ladności ↪a co do formy gramatycznej,

• stwierdzanie relacji hiperonimicznych (nadrz ↪edności) i hiponimicznych (pod-
rz ↪edności),

• badanie cz ↪estości wspó lwyst ↪epowania poj ↪eć.

Kompletna baza s lownikowa dost ↪epna jest w postaci plików tekstowych zapi-
sanych w relacyjnym formacie: RRF (Rich Release Format). Każdy z plików bazy
powi ↪azany jest z jedn ↪a z czterech logicznych grup danych przedstawionych na ry-
sunku 1 w postaci ERD. Istnieje możliwość odwzorowania struktury bazy RRF na
relacyjna baz ↪e danych oraz za ladowanie zasobów UMLS do lokalnej bazy danych, a
w konsekwencji uzyskanie dost ↪epu do danych poprzez j ↪ezyk zapytań SQL.
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Rysunek 1: G lówne tabele Metatezaurusa

2.1.3 Tabela MRCONSO

MRCONSO jest tablic ↪a klasyfikuj ↪ac ↪a dany ci ↪ag znaków do określonego poj ↪ecia. Do
najważniejszych pól tej tablicy należy zaliczyć:

CUI, LUI, SUI, AUI – identyfikatory przynależności odpowiednio do poj ↪ecia,
formy fleksyjnej (terminu), ci ↪agu znaków (nazwy), atomu,

LAT – identyfikator j ↪ezyka w jakim wyst ↪epuje termin,

ISPREF – informacja czy dany ci ↪ag znaków jest preferowany w obr ↪ebie formy
fleksyjnej,

TS – określa czy dana forma fleksyjna jest preferowana w obr ↪ebie poj ↪ecia,

SCUI, SDUI, SAUI – identyfikatory poj ↪ecia, deskryptora i atomu w s lownikach
źród lowych (opcjonalne),

STR –  lańcuch znaków określaj ↪acy nazw ↪e,

SAB – skrót nazwy s lownika źród lowego. Np umożliwia wyodr ↪ebnienie ter-
minów s lownika MeSH używanych do indeksowania artyku lów przez PubMed
Central,
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TTY – skrót typu terminu w s lowniku źród lowym (opcjonalny),

CODE – identyfikator s lownika źród lowego,

SUPPRESS – flaga zawieszenia określaj ↪aca na ile dany wiersz jest aktualny
(np. w jak dawnych publikacjach atom by l użyty ostatni raz),

STT – typ nazwy – określa czy dana nazwa jest preferowana nazwa terminu, a
jeśli nie jest, to jakim jest jego wariantem (kolejność s lów, wielkość liter itp.),

SRL – poziom ograniczenia s lownika źród lowego – określa, czy producent s low-
nika na loży l dodatkowe restrykcje na jego używanie, a jeśli tak, to jakiego s ↪a
typu,

CVF – flaga widoku zawartości - flaga bitowa oznaczaj ↪aca wiersze w l ↪aczone
do danego widoku zawartości. Widok zawartości może specyfikować predefi-
niowany podzbiór Metatezaurusa, użyteczny dla specyficznych celów.

Ważn ↪a informacj ↪a s ↪a liczby encji w MRCONSO: 1.06 mln unikalnych poj ↪eć
(CUI), 2.07 mln unikalnych ci ↪agów znaków (STR), 2.4 mln atomów, 14 j ↪ezyków, w
których wyst ↪epuj ↪a poj ↪ecia, 99,6% hase l jest w j ↪ezyku angielskim, 70% poj ↪eć wyra-
żanych jest jednym atomem.

Tablica AMBIGLUI zawiera 67 tys. wpisów w postaci par forma fleksyjna – po-
j ↪ecie. Wpisy w tablicy AMBIGSUI wyst ↪epuj ↪a wtedy, gdy pewne warianty w obr ↪ebie
form fleksyjnych s ↪a niejednoznaczne, a inne nie. Przyk ladem może być tu wyraz

”
Alcohol”, który używany jest w dwóch znaczeniach, raz jako środek sporzywczy –

alkohol , lub jako zwi ↪azek chemiczny alkohol etylowy C2H5(OH), innym razem jako
grupa zwi ↪azków w ↪eglowodoropochodnych z aktywn ↪a grup ↪a OH. Jak si ↪e okazuje, in-
ne formy fleksyjne np. alcohols używane s ↪a już jednoznacznie (w trzecim znaczeniu).
Tablica ta zawiera 40 tys. wierszy.

Tablice AMBIGSUI i AMBIGLUI uzupe lniaj ↪a funkcjonalności Leksykonu syste-
mu UMLS (opisanego dalej), który pozwala sprowadzić dany termin lub ci ↪ag ter-
minów do ich form podstawowych. Tablice AMBIGSUI i AMBIGLUI u latwiaj ↪a po-
wi ↪azanie uzyskanych form podstawowych z w laściwymi poj ↪eciami. Tablice te pe lni ↪a
jedynie funkcje pomocnicze, gdyż tablica MRCONSO zawiera w pe lni kompletne
odwzorowania (w razie potrzeby redundantne) poj ↪ecia na formy i grupy fleksyjne.
Rozmiar MRCONSO znacz ↪aco wp lywa na czas przetwarzania zapytań i ustalania
istnienia wieloznaczności poj ↪eć.

Opisane wcześniej tablice pozwalaj ↪a na grupowanie s lów w poj ↪ecia, które jest tu
jedynie abstrakcyjnym tworem reprezentowanym przez ośmio znakowy identyfikator.
UMLS dostarcza również definicji poj ↪eć. Funkcj ↪e t ↪e pe lni tablica MRDEF, której
najważniejsze pola to:

AUI – identyfikator atomu, którego dotyczy definicja,
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CUI – identyfikator poj ↪ecia, którego dotyczy definicja,

DEF – treść definicji,

SAB – s lownik źród lowy z którego pochodzi definicja,

SUPPRESS – flaga zawieszenia, określa stopień aktualności definicji,

ATUI – unikatowy identyfikator atrybutu (definicji),

SATUI – identyfikator atrybutu w danym s lowniku źród lowym (opcjonalnie),

SAB – skrót nazwy s lownika źród lowego.

Zauważyć można, że definicje przypisane s ↪a na poziomie atomów a nie na po-
ziomie poj ↪eć. Wynika to z faktu, że UMLS powsta l z po l ↪aczenia ponad 100 s low-
ników, zdarzać si ↪e wi ↪ec może, że to samo s lowo wyst ↪epuje w różnych znaczeniach.
Jeśli różnica znaczeń s lowa jest wystarczaj ↪aca powstaje nowe poj ↪ecie, jednakże mo-
że zdarzyć si ↪e, że różnica ta jest zbyt ma la aby ergonomiczne by lo wyodr ↪ebnienie
osobnego poj ↪ecia. Jednakże, aby nie gubić niepotrzebnie informacji, warto zapami ↪e-
tać obie definicje. Analiza ilościowa danych dostarcza kolejnych ważnych informacji.
Definicje posiada 97.5 tys atomów należ ↪acych do 82.5 tys poj ↪eć, co stanowi mniej
niż 10% ogó lu poj ↪eć. Można to interpretować dwojako, po pierwsze, że stan bazy
UMLS w dziedzinie definicji pozostawia wiele do życzenia, po drugie, że 90% ha-
se l posiada tak specjalistyczne znaczenie, że podawanie ich definicji jest zb ↪edne z
punktu automatycznego przetwarzania tekstu (stopień szczegó lowości jest tu o rz ↪ad
wielkości za duży).

Tablica MRSAT jest jedn ↪a z najwi ↪ekszych tablic w systemie UMLS. Tablica ta
zawiera skojarzenie argumentów z poj ↪eciami b ↪adź s lowami, tak aby precyzyjniej
można by lo zarówno określić znaczenie danego obiektu, jak i kontekst jego wyst ↪a-
pienia w bazie źród lowej. Pola tablicy MRSAT zawieraj ↪a nast ↪epuj ↪ace informacje:

ATN, ATUI – nazwa atrybutu oraz jego unikatowy identyfikator,

ATV – wartość atrybutu,

CUI,LUI,SUI – identyfikatory s lowa do którego odnosz ↪a si ↪e atrybuty,

SAB – skrót od nazwy bazy z której pochodzi atrybut,

SATUI – identyfikator atrybutu w bazie źród lowej,

STYPE – nazwa kolumny tablicy MRCONSO i MRREL, do której odnosi si ↪e
dany atrybut.
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Rysunek 2: relacje

W opisie pola STYPE wspomniano, że atrybuty odnosz ↪a si ↪e do dwóch tablic
MRCONSO i MRREL (w praktyce do tabeli MRREL parametry odnosz ↪a si ↪e je-
dynie pośrednio). Wszystkie powyższe atrybuty dotycz ↪a sposobu transformacji z
s lowników źród lowych. Nie zawieraj ↪a informacji stricte medycznych, a jedynie wy-
jaśniaj ↪a aspekty techniczne budowy bazy danych systemu UMLS czy też precyzuj ↪a
pochodzenie określonych poj ↪eć (np. w jakich latach by ly indeksowane, jaki posiada-
j ↪a status w rodzimych bazach itp.). Można t ↪e tabel ↪e obrazowo porównać do strychu
systemu UMLS, s ↪a tam wszystkie te atrybuty, które nie pasowa ly nigdzie indziej,
ale szkoda by lo je usuwać.

2.1.4 Relacje

Przedstawiony powyżej fragment Metatezaurusa pozwala l na wi ↪azanie s lów w od-
powiadaj ↪ace im poj ↪ecia i znajdowanie ich znaczeń. Istotnym elementem tezaurusa
s ↪a dane wi ↪aż ↪ace poj ↪ecia w struktury wyższego rz ↪edu. S ↪a to najbardziej wartościowe
informacje z punktu widzenia automatycznego przetwarzania informacji.

MRREL jest tablic ↪a zawieraj ↪ac ↪a relacje mi ↪edzy poj ↪eciami. Do najważniejszych
pól tablicy MRREL należ ↪a:

CUI1,AUI1 – identyfikator poj ↪ecia i atomu pierwszego argumentu relacji,

CUI2,AUI2 – identyfikator poj ↪ecia i atomu drugiego argumentu relacji,
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REL – skrót określaj ↪acy typ relacji,

RELA – atrybut relacji,

STYPE1 – nazwa kolumny z MRCONSO, która zawiera identyfikator pierw-
szego poj ↪ecia/pierwszego atomu pojawiaj ↪acej/ pojawiaj ↪acego si ↪e w s lowniku
źród lowym w kontekście danej relacji,

STYPE2 – analogicznie jak wyżej dla drugiego atrybutu relacji.

W tablicy MRREL wyst ↪epuj ↪a nast ↪euj ↪ace typy relacji:

RB Broader relationship –  l ↪aczy poj ↪ecie bardziej ogólne z mniej ogólnym,

RN Narrower relationship –  l ↪aczy poj ↪ecie mniej ogólne z bardziej ogólnym
(przeciwne do RB),

PAR Parent relationship – relacja analogiczna do RB,

CHD child – relacja analogiczna do RN,

AQ Allowed qualifier – stanowi legalny kwalifikator dla,

QB Can be qualified by – może być kwalifikowany przez,

RQ Related possibly synonymus – relacja prawdopodobnie synonimiczna,

SY Synonym – poj ↪ecia synonimiczne tymczasowo rozdzielone z powodu róż-
nych źróde l,

SIB Sibilings – relacja  l ↪acz ↪aca dwa wierzcho lki po l ↪aczone relacj ↪a CHD z tym
samym wierzcho lkiem (wspólny rodzic),

RO Relation Other – relacja nieokreślona.

Szczególn ↪a uwag ↪e należy zwrócić na pary relacji RB–RN oraz PAR–CHD. Ci ↪eżko
zauważyć różnic ↪e mi ↪edzy ”poj ↪ecie A jest poj ↪eciem potomnym B”oraz ”poj ↪ecie A jest
specjalizacj ↪a poj ↪ecia B”zgodnie z [6] relacje PAR i CHD s ↪a relacjami hierarchicznymi
odziedziczonymi z innych s lowników i jako takie nie zawsze musz ↪a opisywać tego
samego typu relacji we wszystkich relacjach nawet jeśli posiadaj ↪a ten sam atrybut.
Relacje RB–RN s ↪a natomiast zawsze jednoznaczne gdyż powsta ly dopiero w wyniku
analizy samej bazy UMLS.

Relacje RB–RN, PAR–CHD, AQ–QB s ↪a relacjami przeciwstawnymi. Relacje RQ,
SIB, SY, RO s ↪a symetryczne wi ↪ec nie maj ↪a swoich relacji przeciwnych. Istotny
jest również kierunek relacji, tak wi ↪ec wiersz, gdzie REL przyjmuje wartość PAR
oznacza, że (CUI2, AUI2) jest w relacji PAR z (CUI1, AUI1). Jeśli relacja posiada
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charakter asymetryczny, to wyst ↪epuj ↪a w tablicy MRREL wpisy określaj ↪ace obie
relacje.

W wypadku relacji symetrycznych RQ, SIB, SY, RO wyst ↪epuj ↪a one parami (jeśli
istnieje relacja A RQ B to istnieje również B RQ A) Kolejnym atrybutem wymie-
nionym w tabeli MRREL jest RELA. Oznacza on atrybut relacji, uścíslaj ↪ac jej
interpretacje. Najcz ↪estsze atrybuty wraz z ich liczbami wyst ↪apień przedstawiono
poniżej:

CHD is a (200 tys) part of(20 tys) branch of(5400) tributary of (1600)

RN mapped to(240 tys) isa (195 tys.) tradename of (78140) part of (24000)

QB Brak atrybutów (550 tys wyst ↪apień)

SIB sib in isa (553 tys) sib in part of (136 tys)

sib in branch of (96 tys), sib in tributary of (9000)

RQ Brak atrybutów (40 tys) alias of(38 tys) classifies (33 tys) use (10 tys)

RO ingredient of (191 tys) may threat (115 tys) component of (98000) con-
sist of(90 tys) dose form of(85 tys)

SY Brak relacji (473 tys) Expanded form of(140 tys) permuted term of(81 tys)
alias of (28 tys)

W tablicy MRREL, liczba poj ↪eć bior ↪acych udzia l w jakiejkolwiek relacji wynosi
1.04 mln. Oznacza to, że poj ↪eć niepowi ↪azanych żadnymi relacjami jest zaledwie
43.000, liczba samych relacji to 10 mln mamy wi ↪ec do czynienia z grafem rzadkim.
Uwzgl ↪edniaj ↪ac kierunkowość relacji, średnia liczba poj ↪eć powi ↪azanych z dan ↪a wynosi
oko lo 5. Dodatkowo istotny jest fakt, że ponad 500 tys. poj ↪eć z zawartych w tablicy
MRREL pochodzi ze s lownika MeSH. Tablica ta zawiera bardzo dok ladne informacje
na temat relacji mi ↪edzy poj ↪eciami.

Tablica MRREL zawiera informacje o relacjach wi ↪aż ↪acych poj ↪ecia. Relacje te
budowane by ly r ↪ecznie przez specjalistów w oparciu o ich wiedz ↪e z różnych dziedzin
nauki. Dane zawarte w tablicy MRCOC tworzone s ↪a w oparciu o analiz ↪e wspó lwy-
st ↪epowania s lów w w ramach tych samych publikacji. Wspó lwyst ↪epowanie oznacza
tu, że oba poj ↪ecia zosta ly uznane za has lo kluczowe tego samego artyku lu. Eliminuje
to ryzyko przypadkowego zindeksowania pary s lów jako określonych poj ↪eć, zupe lnie
wbrew kontekstowi ich użycia. G lównymi polami w tabeli MRCOC s ↪a:

AUI1,CUI1 – identyfikatory atomu i poj ↪ecia pierwszego argumentu relacji,

AUI2,CUI2 – identyfikatory atomu i poj ↪ecia drugiego argumentu relacji,

COA – atrybut relacji,
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COF – cz ↪estość relacji,

COT – typ wspó lwyst ↪epowania.

Polem szczególnie godnym uwagi jest typ wspó lwyst ↪epowania. Wartości przyj-
mowane przez pole COT mog ↪a być nast ↪epuj ↪ace:

L – wspó lwyst ↪epowanie w s lowach kluczowych artyku lu,

KP – wspó lwyst ↪epowanie zgodnie z korelacj ↪a w Metatezaurus,

KN – wspó lwyst ↪epowanie pomimo braku korelacji w Metatezaurusie,

LQB – drugie poj ↪ecie jest kwalifikowane pierwszym i obie wyst ↪epuj ↪a w ramach
jednego artyku lu,

LQ – drugie poj ↪ecie stanowi kwalifikator pierwszego, oba wyst ↪epuj ↪a w obr ↪ebie
jednego artyku lu, lub (gdy brak drugiego poj ↪ecia) sumaryczna liczba wyst ↪a-
pień poj ↪ecia,

MP – wspó lwyst ↪epowanie pary modyfikator - problem jako przypadku klinicz-
nego,

PP – wspó lwyst ↪epowanie dwóch problemów (schorzeń) w obr ↪ebie jednego
przypadku klinicznego.

W relacjach zawartych w tablicy MRCOC bierze udzia l zaledwie oko lo 24 tys.
poj ↪eć i tworz ↪a one aż 16.7 mln relacji, tak wi ↪ec struktura relacji tego pliku okazu-
je si ↪e być przeciwieństwem relacji zawartych w MRREL. Graf zawiera stosunkowo
niewielk ↪a liczb ↪e poj ↪eć, a powi ↪azane s ↪a one duż ↪a liczb ↪a relacji (ponad 1.5 tys. na
poj ↪ecie), to czyni te dane trudnymi w przetwarzaniu. Jednocześnie informacje za-
warte w MRCOC cenne s ↪a ze wzgl ↪edu na możliwość oceny stopnia pokrewieństwa
mi ↪edzy danymi terminami, a tym samym lepsz ↪a ocen ↪e relewantności dokumentu
zawieraj ↪acego dan ↪a terminologi ↪e.

Tablica MRHIER jest kolejn ↪a z tablic istniej ↪acych z racji genezy UMLS jako
unifikacji wielu dawnych s lowników. Zawiera ona informacje o tym, w jakich hierar-
chiach wyst ↪epowa l atom w s lowniku źród lowym. Jeśli dany s lownik nie by l hierar-
chiczny, to atomy z niego pochodz ↪ace nie tworz ↪a wierszy w MRHIER, jeśli s lownik
jest wieloherarchiczny to atomy z tego s lownika mog ↪a generować wiele wierszy w
MRHIER G lówne kolumny tablicy MRHIER przedstawiono poniżej:

CUI, AUI – unikalne identyfikatory opisywanego atomu i poj ↪ecia,

CTX – numer kontekstu, jeśli atom wyst ↪epuje w wielu klasyfikacjach,

HCD – kod klasyfikuj ↪acy z s lownika źród lowego (jeśli takowy istnieje),
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PAUI – unikalny identyfikator dla atomu nadrz ↪ednego w klasyfikacji,

PTR – pe lna ścieżka do wierzcho lka klasyfikacji,

RELA – atrybut typu relacji,

SAB – s lownik źród lowy.

Tablica MRHIER jest, podobnie jak wiele tablic w UMLS, nadmiarowa. Trzy
kolumny CUI, AUI i PAUI daj ↪a pe ln ↪a informacj ↪e na temat struktury tworzonej hie-
rarchii. Pomimo to istnieje kolumna PTR zawieraj ↪aca powielone dane, które mog ↪a
być odbudowane z użyciem pozosta lych kolumn tabeli.

Wartości parametru RELA, odpowiedzialnego za opis typu relacji w tablicy
MRHIER może przyjmować wartości:

is a określa, że AUI jest podpoj ↪eciem dla PAUI (509 tys.),

Part of określa, że AUI jest elementem sk ladowym PAUI (288 tys.),

branch of określa, że AUI jest poddziedzin ↪a dla PAUI (5.8 tys.),

tributary of określa, że AUI jest podproblemem dla PAUI (1.2 tys.),

NULL określa, brak wiedzy o typie relacji (427 tys.).

W tablicy MRHIER 560 tys. atomów przynależnych do 500 tys. poj ↪eć opisanych
jest przez 1.2 mln relacji hierarchicznych. Pewnym problemem jest fakt pochodze-
nia tych danych z 22 różnych baz, co gorsza, z bazy MeSH (indeksuj ↪acej PubMed
Central) pochodzi zaledwie 50 tys. relacji. Hierarchie określone tutaj podobne s ↪a do
tych, które określone zosta ly w tablicy MRREL.

Podsumowuj ↪ac paragraf opisuj ↪acy Metatezaurus UMLS wskazać można na jego
kilka generalnych cech:

1. bardzo duży rozmiar, pokrywaj ↪acy znaczn ↪a cz ↪eść poj ↪eć z obszaru tematyki
medycznej,

2. rozdzielenie warstwy poj ↪eć od ich reprezentacji tekstowej pozwalaj ↪ace na prze-
twarzanie dokumentów na wyższym poziomie abstrakcji,

3. istnienie relacji hierarchicznych wi ↪aż ↪acych poj ↪ecia w bardziej z lożone struktu-
ry,

4. problemy z spójności ↪a hierarchii wynikaj ↪ac ↪a z niekompletnej unifikacji baz
różnej tematyki, jest to najwi ↪eksza cz ↪eść systemu UMLS.
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2.2 Sieć semantyczna

Sieć semantyczna zapewnia trwa ly i konsekwentny podzia l na kategorie wszystkich
poj ↪eć reprezentowanych przez Metatezaurus oraz dostarcza użytecznych relacji po-
mi ↪edzy nimi [7]. Wszelkie informacje na temat poj ↪eć zawarte s ↪a w Metatezaurusie,
natomiast Sieć semantyczna dostarcza informacji na temat zbioru bazowych typów
semantycznych lub też kategorii, które mog ↪a być przypisywane tymże poj ↪eciom. Sieć
semantyczna definiuje zbiór relacji mog ↪acych zaj́sć pomi ↪edzy typami semantyczny-
mi. Obecna wersja Sieci semantycznej zawiera 135 typów semantycznych3 oraz 54
typy relacji4. Wychodz ↪ac od typów semantycznych najwyższego rz ↪edu: Entity oraz
Event Sieć semantyczna tworzy struktur ↪e hierarchiczn ↪a opart ↪a na podstawowej re-
lacji is a. Poprzez wprowadzenie dodatkowych relacji mi ↪edzy w ↪ez lami reprezentuj ↪a-
cymi typy semantyczne powstaje Sieć semantyczna. Relacje niehierarchiczne podzie-
lono na 5 g lównych kategorii: physically related to, spatially related to, temporally
related to, functionally related to, conceptually related to. Relacje asocjacyjne w sieci
s ↪a s labe, tzn. relacja wi ↪aż ↪aca typy semantyczne nie musi stosować si ↪e do wszystkich
instancji tych typów, np.: relacja evaluation of zachodzi miedzy typami Sign oraz
Organism Attribute. Sensowna jest relacja miedzy poj ↪eciami overweight – evaluation
of – body weight czy fever – evaluation of – temperature, ale relacja overweight –
evaluation of – temperature nie ma już sensu.

Relacje miedzy typami semantycznymi dziedziczone s ↪a za pośrednictwem rela-
cji is a przez wszystkich potomków rozpatrywanych typów, np.: relacja process of
umiejscowiona miedzy typami Biologic Function oraz Organism, zachodzi również
miedzy typem Organ or Tissue Function (potomkiem typu Biologic Function) a ty-
pem Animal (potomkiem typu Organism). Możliwe jest jednak zaistnienie konfliktu
miedzy umiejscowieniem typów w sieci a relacj ↪a, któr ↪a powinny w konsekwencji
swojego umiejscowienia odziedziczyć. W takich przypadkach dziedziczenie zostaje
jawnie zablokowane, np.: w wyniku dziedziczenia typy Mental Process oraz Plant
powinna  l ↪aczyć relacja process of. W zwi ↪azku z faktem, iż rośliny nie s ↪a istotami
świadomymi, dziedziczenie takie zosta lo zablokowane. Zdarza si ↪e również, że natura
relacji nie pozwala na jej dziedziczenie przez potomków typów semantycznych, które
 l ↪aczy. Wówczas relacja zostaje oznaczona jako zdefiniowana tylko dla typów, któ-
rych jawnie dotyczy a zablokowana dla ich potomków, np.: relacja conceptual part of
 l ↪aczy typy Body System oraz Fully Formed Anatomical Structure, ale nie powinna
wi ↪azać typu Body System z wszystkimi potomkami typu Fully Formed Anatomical
Structure, takimi jak Cell czy Tissue [8].

Każde poj ↪ecie w Metatezaurusie posiada przynajmniej jeden typ semantyczny i
jest to zawsze najbardziej specyficzny typ dost ↪epny w hierarchii, np.: poj ↪ecie Macaca
otrzyma typ semantyczny Mammal, ponieważ sieć nie przewiduje bardziej specyficz-
nego typu (takim móg lby być np. Primate). Poziom ziarnistości Sieci semantycznej

3http://www.nlm.nih.gov/research/umls/META3 current semantic types.html
4http://www.nlm.nih.gov/research/umls/META3 current relations.html
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jest różny dla różnych jej obszarów, co wp lywa istotnie na sposób interpretacji typu
semantycznego dowi ↪azanego do poj ↪ecia. Np. typ Manufactured Object (poddrzewo
w ↪ez la Physical Object) posiada dwóch potomków: Medical Device oraz Research
Device. Istniej ↪a jednak poj ↪ecia, których nie można zakwalifikować do żadnej z tych
kategorii, chociaż w ogólności zaliczaj ↪a si ↪e do Manufactured Object – w takim przy-
padku zostan ↪a dowi ↪azane do bardziej ogólnego typu Manufactured Object.

2.2.1 Struktura sieci semantycznej

Siec semantyczna dost ↪epna jest w postaci relacyjnego formatu RTF (Relational
Table Format). Ca la struktura sieci zorganizowana jest w czterech g lównych pli-
kach: SRDEF, SRSTR, SRSTRE1, STSTRE2, oraz w dwóch pomocniczych SRFIL i
SRFLD, które zawieraj ↪acych informacje o zawartości poszczególnych plików i zawar-
tości poszczególnych kolumn. Wszystkie typy semantyczne i relacje identyfikowane
s ↪a za pomoc ↪a 4-znakowego identyfikatora postaci

”
T001”.

Tabela SRDEF zawiera poszerzone informacje na temat znaczenia danych typów
semantycznych oraz relacji. Poszczególne pola oznaczaj ↪a:

RT – typ rekordu: STY(Semantic Type) lub RL(Relation),

UI – unikalny identyfikator typu semantycznego lub relacji,

STY/RL – Unikalny identyfikator hierarchiczny; Numer w drzewie typów se-
mantycznych lub relacji,

STN/RN – nazwa typu lub relacji,

DEF – opis znaczenia typu lub relacji,

EX – przyk ladowe obiekty z tezaurusa o tym typie,

UN – uwagi dotycz ↪ace dowi ↪azania do danego typu semantycznego do poj ↪ecia
(dotyczy tylko typów semantycznych),

ABR – skrót typu semantycznego lub relacji,

RIN – relacja odwrotna (dotyczy tylko wybranych relacji), np. dla relacji af-
fects pole RIN = affected by.

Informacje o strukturze sieci przechowuje tablica SRSTR . Zawiera ona infor-
macje o relacjach  l ↪acz ↪acych typy semantyczne. Wiersze tej tablicy opisuj ↪a relacj ↪e
mi ↪edzy par ↪a typów lub relacji.

STY/RL – typ elementu STY(Semantic Type) lub RL(Relation)

RL – nazwa relacji. Np. is a jeśli jest to relacja hierarchiczna
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LS – status relacji (D - dziedziczna,DNI -niedziedziczna)

Tablice SRSTRE1 oraz STSTRE2 s ↪a rozszerzeniem informacji z tablicy SRSTR.
Dostarczaj ↪a kompletnego zbióru powi ↪azań mi ↪edzy poj ↪eciami z uwzgl ↪ednieniem dzie-
dziczenia. Dane przechowywane s ↪a tu w postaci: typ semantyczny – relacja – typ
semantyczny. Na pierwsz ↪a tablice sk ladaj ↪a si ↪e trójki identyfikatorów, a na druga
zawiera trójki nazw:

UI/STY – argument 1 powi ↪azania: identyfikator lub nazwa typu semantycz-
nego (identyfikator UI z tablicy SRDEF dla wskazanego typu semantycznego,
STY tekstowa nazwa z tablicy SRDEF dla pierwszego typu semantycznego)

UI/RL – relacja: identyfikator lub nazwa niehierarchicznej relacji,

UI/STY – argument 2 powi ↪azania: identyfikator lub nazwa typu semantycz-
nego.

Dane kojarz ↪ace poj ↪ecia Metatezaurusa z typami semantycznymi sk ladowane s ↪a
w tabeli MRSTY.

CUI – unikatowy identyfikator poj ↪ecia

TUI – unikatowy identyfikator typu semantycznego

STN – numer strukturalny typu semantycznego

STY – opis tekstowy typu semantycznego

Każde poj ↪ecie z UMLS posiada w tablicy MRSTY co najmniej jeden wiersz,
oznacza to 1.06 mln unikatowych identyfikatorów poj ↪eć. Tablica MRSTY może wi ↪a-
zać poj ↪ecie do wi ↪ecej niż jednego typu semantycznego, jak si ↪e okazuje, nie jest to
zjawisko cz ↪este –  l ↪aczna liczba dowi ↪azań to 1.25 mln, zaś poj ↪eć należ ↪acych do wi ↪ecej
niż jednej kategorii jest 186 tys.

Ważnym parametrem jest oczekiwana wielkość grupy dla losowego parametru.
Wynosi ona znacznie wi ↪ecej niż minimalna możliwa wartość 1.25 mln/135 = 9259,
aż 81060, jest to wartość bardzo duża, wskazuj ↪aca, że rozmiar Sieci semantycznej
jest dalece niewystarczaj ↪acy do przeprowadzania jakiegokolwiek wnioskowania, mo-
że ona stanowić co najwyżej wskazówk ↪e dla laików w dziedzinie medycyny odnośnie
klasyfikacji pojawiaj ↪acych si ↪e poj ↪eć. Jakiekolwiek wykorzystanie Sieci semantycznej
do innych celów wymaga loby jej uszczegó lowienia, o czym wspomina [9]. W tym
miejscu należy nadmienić, że 135 typom semantycznym towarzyszy ponad 6200 re-
lacji typu is a, cause, co-ocurs with i innych, które mog loby być cennym źród lem
informacji, niestety wielkość pojedynczych domen (typów semantycznych) powodu-
je, że powyższe relacje nie zosta ly użyte w systemie.
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2.3 Leksykon SPECIALIST i narz
↪
edzia j

↪
ezykowe

Trzeci ↪a cz ↪eści ↪a systemu UMLS jest Leksykon. Leksykon zosta l stworzony w celu do-
starczenia informacji i narz ↪edzi niezb ↪ednych dla przetwarzania j ↪ezyka naturalnego
(NLP). Nad budowa i utrzymaniem Leksykonu pracuje zespó l lingwistów przeszko-
lonych przez NLM. Jego tworzenie wspomaga narz ↪edzie LexBuild, które zapewnia
kompletność oraz poprawność r ↪ecznie tworzonych wpisów oraz ich zgodność z przy-
j ↪et ↪a struktur ↪a wpisu leksykalnego.

Wpis leksykalny posiada struktur ↪e opart ↪a na ramach [10]. Tworz ↪a j ↪a tzw. sloty
oraz ich wype lnienia. Każdy rekord posiada form ↪e bazow ↪a (slot base=), kategori ↪e
(slot cat=) oraz unikatowy identyfikator wpisu – EUI (slot entry=). Ponieważ w
j ↪ezyku angielskim niektóre poj ↪ecia sk ladaj ↪a si ↪e z kilku s lów, np. ice cream, dlatego
aby unikać niepotrzebnych konfliktów miedzy różnymi znaczeniami s lowa, leksykon
operuje na elementach leksykalnych, które pokrywaj ↪a zarówno pojedyncze jak i
wielowyrazowe jednostki leksykalne. Wpis leksykalny posiada informacje o ortografii,
morfologii oraz sk ladni dla elementu leksykalnego, którego dotyczy.

Możliwe warianty pisowni elementu leksykalnego wskazuje slot base= (gdy ele-
ment ma tylko jeden wariant pisowni) oraz spelling variant= (dla alternatywnych
wariantów pisowni). Leksykon rejestruje tylko dozwolone warianty pisowni.

Leksykon, podobnie jak Metatezaurus, dost ↪epny jest w postaci plików w rela-
cyjnym formacie RRF pozwalaj ↪acym na zmapowanie na relacyjn ↪a baz ↪e danych.

Leksykon zawiera przede wszystkim dane o s lownictwie angielskoj ↪ezycznym. Za-
wiera on zarówno s lowa powszechnego użytku jak i specjalistyczn ↪a terminologi ↪e bio-
medyczn ↪a. Leksykon dostarcza zarówno informacji sk ladniowych, ortograficznych
jak i morfologicznych o terminach w nim zawartych. Cztery zasadnicze cz ↪eści to
forma bazowa, cz ↪eść mowy, unikatowy identyfikator i wszelkie możliwe warianty
pisowni. Leksykon SPECIALIST ma za zadanie być generalnym angloj ↪ezycznym
leksykonem zawieraj ↪acym liczne terminy biomedyczne, typowe s lownictwo używane
w j ↪ezyku angielskim, poj ↪ecia znalezione w bazie danych MEDLINE oraz w UMLS.

Przez Leksykon rozumie si ↪e również zbiór do l ↪aczonych narz ↪edzi s luż ↪acych do
przetwarzania j ↪ezyka naturalnego. W sk lad narz ↪edzi wchodz ↪a:

• Normalizer s luż ↪acy do sprowadzania ci ↪agu s lów do formy podstawowej. Nor-
malizacja polega m.in. na usuni ↪eciu końcówek fleksyjnych, znaków interpunk-
cyjnych, zmianie dużych liter na ma le, usuni ↪eciu s lów pospolitych (znajduj ↪a-
cych si ↪e na tzw. stop líscie).

• Word Index generator s luż ↪acy do rozbijania ci ↪agów s lów na zbiór pojedyn-
czych wyrazów (terminów) zaindeksowanych w leksykonie. Umożliwia on prze-
tworzenie ci ↪agu znaków celem otrzymania formy odpowiedniej do wyszukiwa-
nia w indeksie s lów.

• Lexical wariant generator s luż ↪acy do generowania wszystkich możliwych form
gramatycznych z podstawowej formy gramatycznej s lowa.
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2.4 UMLS a PubMed

PubMed umożliwia dost ↪ep do najwi ↪ekszego repozytorium biomedycznych artyku lów
naukowych w bazie MEDLINE. W tym celu wykorzystuje specjalizowany indeks po-
zwalaj ↪acy określić poszczególne zasoby biblioteczne. Do indeksowania artyku lów w
MEDLINE wykorzystuje si ↪e specjalnie stworzony na t ↪e potrzeb ↪e i regularnie aktu-
alizowany hierarchiczny s lownik Medical Subject Headings (MeSH), wchodz ↪acy w
sk lad źród lowych s lowników integrowanych przez Metatezaurus. Poj ↪ecia s lownika
MeSh używane s ↪a jako s lowa kluczowe artyku lów maj ↪ace oddawać najlepiej charak-
ter i treść indeksowanej publikacji. Artyku ly przes lane za pomoc ↪a PubMedu drog ↪a
elektroniczn ↪a, otrzymuj ↪a status PubMed – as supplied by publisher. Podczas indek-
sowania status zmienia si ↪e na PubMed – in process, a po ostatecznym do l ↪aczeniu do
bazy MEDLINE - indexed for MEDLINE.

Dzi ↪eki MeSh, dysponuj ↪ac nazw ↪a poj ↪ecia, mechanizm kros-referencji umożliwia
użytkownikowi systemu dost ↪ep do literatury dotycz ↪acej wskazanego zagadnienia.
Przed wykonaniem zapytania, PubMed wykorzystuj ↪ac mechanizm automatycznego
mapowania terminu, próbuje przet lumaczyć treść zapytania i w miar ↪e możliwości
przypisać s lowa zapytania do terminów s lownika MeSH. Dysponuj ↪ac poj ↪eciami sil-
nik wyszukiwania tworzy zapytanie, dla którego po przeanalizowaniu tabeli odpo-
wiedników MeSH (MeSH Translation Table), proponowane jest bardziej precyzyjne
zapytanie. W rezultacie użytkownik końcowy otrzymuje zbiór odnośników do ar-
tyku lów opatrzonych identyfikatorem PMID oraz skojarzonymi z innymi poj ↪eciami
MeSH. Dysponuj ↪ac nazwami skojarzonych z zapytaniem poj ↪eć oraz pos luguj ↪ac si ↪e
operatorami logicznymi, można skonstruować bardziej szczegó lowe zapytanie, które
zwróci nie tak liczne, ale bardziej trafne rezultaty.

2.5 s lownik poj
↪
eć MeSH

Uważa si ↪e, że liczb ↪e osób pisz ↪acych artyku ly naukowe należy szacować w milionach.
Ten fakt w sposób istotny utrudnia proces indeksowania artyku lów i wymaga ujed-
nolicenia sposobu używania s lów kluczowych w swoich artyku lach [11].

Prób ↪a rozwi ↪azania tego problemu jest MeSH (Medical Subject Heading)– kon-
trolowany s lownik poj ↪eć i powi ↪azań mi ↪edzy nimi. Jego zadaniem jest umożliwienie
efektywnego i spójnego indeksowania, katalogowania oraz wyszukiwania artyku lów
i ksi ↪ażek. Historia MeSH si ↪ega po lowy XX wieku. Pierwsza edycja MeSH pochodzi
z roku 1960 i zawiera la 4400 deskryptorów. Trzy lata później liczba deskryptorów
wynosi la 5700. Obecnie5 zawiera ich 24,767.

MeSH jako kontrolowany s lownik jest zbiorem deskryptorów (descriptors) opi-
suj ↪acy poj ↪ecia. Zbiór ten jest zorganizowany zarówno w sposób hierarchiczny, jak i
alfabetyczny. Wyróżniamy trzy zasadnicze typy rekordów MeSH: deskryptory, kwa-
lifikatory, pomocnicze rekordy konceptualne (Supplementary Concept Records –

52008 rok
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SCRs).
Hierarchiczne uporz ↪adkowanie ma form ↪e drzewa, w którym po lożenie identyfiko-

wane przez specjalne oznaczenie, zwane Tree Number. Ustrukturyzowanie s lownika
MeSH w postaci drzewa ma bardzo istotny wp lyw na proces wyszukiwania arty-
ku lów o tematyce medycznej. Dzi ↪eki ścis lej hierarchizacji poj ↪eć możliwe jest nie
tylko wyszukanie artyku lów zwi ↪azanych ze s lowem wpisanym przez użytkownika,
lecz również z poj ↪eciami powi ↪azanymi z zadanym określeniem, np: bardziej szcze-
gó lowymi frazami z danej dziedziny medycyny. Np. wpisanie poj ↪ecia

”
uk lad pokar-

mowy” spowoduje nie tylko wyszukanie artyku lów indeksowanych poj ↪eciem
”
uk lad

pokarmowy”, ale również takich, które opisane s ↪a poj ↪eciami
”
żo l ↪adek”,

”
prze lyk”,

”
dwunastnica” itp. Fakt, że frazy wyszukiwawcze s ↪a wzbogacane o poj ↪ecia zależne,

poci ↪aga za sob ↪a potrzeb ↪e przeszukiwania drzewa poj ↪eć w g l ↪ab, co jest kosztowne ob-
liczeniowo. W celu zapewnienia efektwności przetwarzania danych ograniczane jest
przegl ↪adanie drzewa hierarchii do 11 poziomów. Ten rodzaj wyszukiwania nazywany
jest wyszukiwaniem typu concept exploding.

MeSH jest zapisywany w jednym z dwóch formatów : XML lub ASCII6.
Deskryptory (Main Headings) używane s ↪a do indeksowania cytowań w bazie

danych MEDLINE, do katalogowania publikacji i innych baz danych. Deskryptor
zawiera takie informacje jak: Nazwa opisywanego poj ↪ecia Identyfikator niepodle-
gaj ↪acy modyfikacjom Opis poj ↪ecia Poj ↪ecia spokrewnione. Lista synonimów i poj ↪eć
bliskoznacznych Kwalifikatory - poj ↪ecia używane do katalogowanie (grupowania)
poj ↪eć zgrupowanych w drzewie MeSH.

Deskryptory s ↪a poddawane zmianom raz do roku, chociaż jeśli sytuacja tego wy-
maga, w niektórych sytuacjach mog ↪a być aktualizowane cz ↪eściej. Deskryptory po-
siadaj ↪a oznaczenie Tree Number (TR) określaj ↪ace pozycj ↪e w drzewie poj ↪eć MeSH.
Deskryptory mog ↪a si ↪e znajdować w wielu miejscach w drzewie hierarchii MeSH jed-
nocześnie, st ↪ad mog ↪a posiadać wiele ”TR”. Każdy deskryptor ma dodatkowy numer
identyfikacyjny, co do którego mamy pewność, że nigdy nie ulegnie zmianie. De-
skryptory zawieraj ↪a krótki opis, list ↪e deskryptorów powi ↪azanych, linki do nich oraz
list ↪e synonimów lub poj ↪eć bardzo podobnych (w PubMed oznaczonych jako

”
entry

terms”). Synonimy, formy alternatywne i bardzo blisko spokrewnione poj ↪ecia dla
zadanego rekordu MeSH używane s ↪a zamiennie z poj ↪eciami zadanymi w wyszuki-
waniu. Wprowadzenie ich mia lo na celu popraw ↪e znajdywania poprzez zwi ↪ekszenie
liczby odwo lań, po przez które artyku ly s ↪a indeksowane.

Charakterystyki publikacji s ↪a wyróżnionymi deskryptorami. W przeciwieństwie
do deskryptorów MeSH, nie wskazuj ↪a na to, o czym jest obiekt, lecz przechowuj ↪a
informacj ↪e o tym, czym obiekt jest (np. wskazuj ↪ac na rodzaj artyku lu). S ↪a to w
zasadzie metadane (dane o danych), nie wskazuj ↪ace na rzeczywist ↪a zawartość. Dla-
tego nie wyszukujemy ich przy użyciu znacznika [MH], lecz specjalnego znacznika
[PT] (Publication Type). S ↪a wyspecyfikowane w kategorii ”V” struktury drzewiastej

6http://www.nlm.nih.gov/MeSH/filelist.html
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MeSH.
Deskryptory geograficzne (Geographics) zawieraj ↪a dane na temat kontynentów,

krajów, regionów, stanów itp. S ↪a używane do charakterystyki lokalizacji obiektu.
Znajduj ↪a si ↪e w kategorii ”Z” struktury MeSH.

Obok powi ↪azań hierarchicznych mi ↪edzy deskryptorami mog ↪a wyst ↪epować jeszcze
relacje typu: see related określaj ↪aca niesynonimiczne powi ↪azane artyku lu,

consider also stosowana najcz ↪eściej do wskazywania relacji pomi ↪edzy deskryp-
torami o powi ↪azanych korzeniach lingwistycznych.

entry Combination określaj ↪aca ona kombinacje deskryptorów/kwalifikatorów,
które nie s ↪a dozwolone. Zakazana kombinacja jest zapisana w elemencie <Entry-
Combination> XML MeSH lub w adekwatny sposób w formacie ASCII.

Obok deskryptorów g lównych w Mesch wyst ↪epuj ↪a tzw. kwalifikatory (zwane rów-
nież podnag lówkami (subheadings)), które jest używane do indeksowania i katalo-
gowania w po l ↪aczeniu z deskryptorami. Kwalifikatory pozwalaj ↪a na wygodne gru-
powanie tych cytowań, które s ↪a zwi ↪azane z pewnym konkretnym aspektem tematu.
Dla przyk ladu:

”
Liver/drug effects” wskazuje, że szukamy artyku lu na temat w ↪a-

troby, ale wyszukiwanie jest zaw ↪eżone do temat wp lywu leków na w ↪atrob ↪e poprzez
wyszukiwanie odpowiednich kwalifikatorów, oznaczanych znacznikiem [SH]. Istniej ↪a
obecnie 83 kwalifikatory, a ich szczegó low ↪a hierarchi ↪e kwalifikatorów można znaleźć
na stronach National Institute of Health7. .

Do indeksowania zwi ↪azków chemicznych, lekarstw i innych poj ↪eć dla bazy danych
MEDLINE używane s ↪a tzw. pomocnicze rekordy poj ↪eciowe Supplementary Chemical
Records wyszukiwane przy użyciu znacznika [NM]. Ich uporz ↪adkowanie jest nieco
nietypowe, nie s ↪a bezpośrednio zwi ↪azane z drzewiast ↪a struktur ↪a MeSH, nie posiadaj ↪a
Tree Numbers, lecz s ↪a po l ↪aczone z jednym lub wieloma deskryptorami przy użyciu
znacznika HeadingMappedTo. S ↪a aktualizowane co tydzień, a wi ↪ec dużo cz ↪eściej niż
inne rekordy. Obecnie istnieje ponad 170.000 pomocniczych rekordów poj ↪eciowych.

2.6 Us lugi Entrez

Obok interfejsu użytkownika realizuj ↪acego dost ↪ep do bazy MEDLINE przez WWW
realizowany jest przez zestaw us lug Web Service wchodz ↪acych w sk lad Entrez-
Utilities.

Entrez Programming Utilities stanowi ↪a zbiór narz ↪edzi umożliwiaj ↪acych dost ↪ep
do globalnego systemu wyszukiwawczego Entrez. Jedn ↪a z baz dost ↪epnych z pozio-
mu tych us lug jest baza MEDLINE, dost ↪epny jest również jej podzbiór, z którego
korzysta PubMed Central. Wszystkie narz ↪edzia zorganizowane s ↪a jako us lugi siecio-
we: zapytanie nast ↪epuje poprzez przekazanie w url odpowiednich parametrów, zaś
odpowiedzi ↪a jest plik XML o określonej strukturze charakterystycznej dla danego
narz ↪edzia. Entrez realizuje nast ↪epuj ↪ace us lugi:

7http://www.nlm.nih.gov/MeSH/subhierarchy2008.html
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• EInfo – us luga zwraca podstawowe informacje statystyczne na temat danej
bazy danych takie jak: liczba publikacji liczba zaindeksowanych terminów,
liczba autorów, czasopism źród lowych.

• ESearch – us luga zwraca identyfikatory artyku lów, które spe lniaj ↪a zadane kry-
teria. Najważniejszymi parametrami us lugi s ↪a:

db – nazwa bazy danych, do której kierowane jest zapytanie,

term – termin indeksowany lub wyrażenie logiczne z lożone z terminów
logicznych, dla których poszukujemy listy artyku lów,

field – pole w którym należy szukać terminów z parametru term np. auth
(Autor), MeSH (has la przedmiotowe),

retstart – pole mówi ↪ace, od którego rekordu należy rozpocz ↪ać wypisywa-
nie, przydatne gdy artyku lów jest bardzo dużo i poż ↪adane jest stronicowanie,

retmax – pole mówi ↪ace ile rekordów ma być zwrócone na jednej stronie.

• ESummary – us luga zwraca podstawowe informacje na temat artyku lu, któ-
rego identyfikator podany zosta l jako parametr. Informacjami tymi s ↪a: autor,
tytu l, wydawca, data wydania, dost ↪epność abstraktu oraz pe lnej wersji arty-
ku lu. Parametrami do wykonania us lugi ESummary s ↪a m.in.:

id – lista identyfikatorów artyku lów umieszczana po przecinkach,

retmax, retstart, db – rola parametrów identyczna jak w ESearch.

• EFetch – dzia lanie tego narz ↪edzia zależy od bazy, na której wykonane jest za-
pytanie (parametr db). Dla bazy PubMed Central zwracana jest ca la dost ↪epna
zawartość artyku lu (lub artyku lów) o podanym id. EFetch zwraca informacje
bibliograficzne w formacie DublinCore[12] oraz tekst artyku lu (dost ↪epny dla
bazy PubMed Central), jak również link, pod którym znajduje si ↪e oryginalny
zasób. EFetch używa nast ↪epuj ↪acych parametrów:

id, retmax, retstart, db - rola parametrów identyczna jak w ESearch.

• EGQuery - us luga zwraca liczb ↪e obiektów w różnych bazach danych o treści
opisywanej has lem podanej jako parametr zapytania.

• ESpell - us luga s luży poprawianiu literówek w has lach, parametrami zapytania
s ↪a:

db - baza danych z której ma pochodzić has lo,

term - termin podany do poprawienia.
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3 Propozycja udoskonalenia silnika wyszukuj
↪
acego

Sieć semantyczna organizuj ↪aca poj ↪ecia w obr ↪ebie biomedycznej dziedziny oraz po-
wi ↪azania artyku lów poprzez ich s lowa kluczowe z poj ↪eciami Sieci semantycznej może
zostać wykorzystana do poprawy jakości wyszukiwania dokumentów w bazie ME-
DLINE.

Wspomniane wyżej wyszukiwanie typu telegramowego, maj ↪ace zwracać najlepiej
dopasowane artyku ly do zapytania użytkownika jest postulowanym idealnym roz-
wi ↪azanie w systemach wyszukiwawczych. Realizacja jednak tego zadania jest trudna,
mi ↪edzy innymi z uwagi na fakt, że silnik wyszukiwania zak lada, że zapytanie sk lada
si ↪e ze s lów kluczowych, których używa si ↪e do wskazania artyku lów.

Jedn ↪a z modyfikacji, któr ↪a można zrealizować w istniej ↪acym obecnie wyszuki-
waniu jest dodanie do mechanizmów wyszukiwania możliwości doprecyzowywania
poszukiwanych treści oraz wprowadzeniu rankingu dokumentów spe lniaj ↪acych za-
dane kryteria wyszukiwawcze.

Koncepcja zaprezentowanego tu rozszerzenia polega na dostarczeniu końcowe-
mu użytkownikowi narz ↪edzia, dzi ↪eki któremu b ↪edzie móg l on precyzyjniej określić
systemowi informatycznemu jakiego rodzaju treści s ↪a dla niego interesuj ↪ace. Reali-
zacja tego zadania może si ↪e odbyć przy użyciu interaktywnej wizualizacji fragmentu
Sieci semantycznej UMLS, w której w pierwszym etapie aktywowane s ↪a poj ↪ecia naj-
bardziej pasuj ↪ace do zapytania użytkownika. Możliwość wskazania skojarzonych z
nimi poj ↪eć pasuj ↪acych do wyszukiwanego tematu w precyzyjny sposób umożliwia
zaw ↪eżanie zbioru wyszukiwanych dokumentów.

W zwi ↪azku z możliwości ↪a wyst ↪apienia dość znacznej liczby poj ↪eć skojarzonych z
wyszukiwanym zagadnieniem poprzez obliczenie zysku informacyjnego zwi ↪azanego
z każdym z nich możliwe jest zaw ↪eżenie tego zbioru do poj ↪eć najbardziej istotnych w
sensie klasyfikacji określonych dokumentów. Drug ↪a modyfikacj ↪a mog ↪aca w znaczny
sposób poprawić trafność wyszukiwania artyku lów w bazie MEDLINE, jest wpro-
wadzanie w podzbiorze dokumentów b ↪ed ↪acych rezultatem zwracanym końcowemu
użytkownikowi porz ↪adku określaj ↪acym ich istotność. W wyszukiwarce Google ran-
king dokumentów realizowany jest w oparciu o algorytm PageRank [13] dzia laj ↪acy
na grafie powi ↪azań mi ↪edzy stronami. Analogiczny algorytm można przeprowadzić na
sieci powi ↪azań mi ↪edzy poj ↪eciami do których do l ↪aczone s ↪a artyku ly. Wprowadzona
na tej podstawie miara popularności określać może istotność zadanego artyku lu dla
osoby wyszukuj ↪acej. Rozważyć można również szereg możliwości modyfikacji takie-
go podej́scia wprowadzaj ↪ac zamiast globalnego określenia popularności dokumentu
(jak ma to miejsce w PageRank [14]) miar ↪e wi ↪aż ↪ac ↪a popularność dokumentu dla
określonej pytaniem użytkownika poddziedziny, jak ma to miejsce np. w algorytmie
HITS [15].

26



4 Podsumowanie

Dynamiczny rozwój portalu PubMed spowodowa l, że ma on bardzo duży wp lyw na
świat dzisiejszej medycyny, poprzez zwi ↪ekszenie dost ↪epności artyku lów dla specjali-
stów na ca lym świecie i  latwość wyszukiwania wiedzy na określony temat. Pewnym
dowodem popularności, a wi ↪ec pośrednio również użyteczności serwisu jest fakt, że
już w 2004 system odnotowywa l do 1300 odwo lań na sekund ↪e. Cz ↪estotliwość ta stale
rośnie w tempie gwa ltowniejszym niż rozmiar samego archiwum. PubMed staje si ↪e
w sposób zauważalny

”
wyroczni ↪a” świata medycznego, g lównym źród lem informacji

i wiedzy, podobnie jak ma to miejsce w przypadku Google czy Wikipedii. Obec-
nie zarówno specjalísci amerykańscy, jak i światowi zgodnie twierdz ↪a, że publikacja
artyku lu w czasopísmie nie indeksowanym przez baz ↪e danych MEDLINE i nie obs lu-
giwanym przez wyszukiwark ↪e dost ↪epn ↪a na portalu PubMed mija si ↪e z celem. Tylko
umieszczenie artyku lu w pismach, które znajduj ↪a si ↪e na líscie pism indeksowanych
przez PubMed daje szans ↪e na to, że praca b ↪edzie dostrzeżona.

W obliczu lawinowo rosn ↪acych zasobów w sieci rozwój metod efektywnego dost ↪e-
pu do informacji tekstowej staje si ↪e coraz bardziej pal ↪acym problemem. Pewn ↪a pró-
b ↪a organizacji tych zasobów jest wyszukiwarka Google, indeksuj ↪aca znaczn ↪a cz ↪eść
zasobów sieciowych na świecie. Jedn ↪a z niedogodności jest jednak brak możliwo-
ści doprecyzowywania tematu wyszukiwania. Przedstawiona w artykule koncepcja
uzupe lnienia tej niedogodności zastosowana może zostać dla bazy MEDLINE z wy-
korzystaniem UMLS. Pozytywne zweryfikowanie proponowanej idei wyszukiwania
w ograniczonej dziedzinie medycznej, w kolejnym kroku pozwoli na wykorzystanie
jej w wyszukiwarkach ogólnego zastosowania.
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