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ABSTRACT
Grafos de conocimiento es una técnica del procesamiento de lenguas 
naturales que puede ser muy útil en el ámbito biológico para extraer 
información automáticamente de artículos científicos y generar 
hipótesis. Este proyecto explora el efecto de la especificidad de los 
datos de entrenamiento de los modelos de extracción de información 
en la biología vegetal.

RESULTADOS

CONCLUSIONES
● Un método iterativo de mejorar el guía de anotación resulta en un 

acuerdo bastante alto de las anotaciones
● Asignar clases a las frases resulta un poco más difícil para los 

anotadores, que tienen un acuerdo más alto sin ellas
● Los modelos neuronales tienen un rendimiento mucho más alto que 

los benchmarks, aunque los benchmarks son específicas a la 
biología vegetal

● No obstante, el rendimiento de los modelos neuronales no 
necesariamente corresponde con la cercanía del tema de sus datos 
de entrenamiento al tema del texto en el que se aplica el modelo

INTRODUCCIÓN
● Un grafo de conocimiento en el ámbito biológico consiste en objetos 

biológicos, como genes o proteínas, conectadas con relaciones 
entre ellos; esta información se extrae automáticamente de fuentes 
como artículos científicos

● Se puede usar en combinación con algoritmos diversos para 
predecir hipóteses científicos

● Los algoritmos que extraen automáticamente información de 
artículos científicos necesitan datos etiquetados con las palabras y 
relaciones que se deben extraer

● Por esa razón, este método apenas se ha usado en el ámbito de la 
biología vegetal molecular; no existe un conjunto etiquetado en este 
campo, y ningún trabajo ha documentado el uso de conjuntos de 
otros campos y su eficaz

● Este proyecto intenta averiguar el efecto de la especificad de los 
datos de entrenamiento en el rendimiento de los modelos, para 
mejor guiar los esfuerzos de etiquetar datos nuevos
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Entrenamiento de modelos de DyGIE++ Aplicación de modelos a abstracts de biología vegetal
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Figura 1. Acuerdo entre 
anotaciones durante el 
desarrollo del guía de anotación. 
Entre la anotación de cada uno de 
los conjuntos 1-6, 
retroalimentación de los 
anotadores se usó para mejorar el 
guía de anotación. La meta era 
lograr un F1 de 0.6 (la línea 
morada) antes de usar las 
anotaciones para evaluar el 
rendimiento de los modelos. Una 
puntuación perfecta es 1.0 (la línea 
roja). Los últimos dos números son 
los acuerdos de los conjuntos 5 y 
6, pero  calculado sin los clases 
(e.g. “proteína”, “gen”) que se 
dieron a las frases. Como los 
modelos tampoco dan clases a las 
frases, no es necesario 
considerarlas en la calculación de 
la puntuación. 

Figura 2. Rendimiento de los 
modelos. El conjunto 6 se usó 
para evaluar el rendimiento de los 
modelos. La puntuación máxima 
es un 1.0. Como se esperaba, los 
métodos no neuronales tienen un 
rendimiento mucho más bajo que 
los métodos neuronales. El 
modelo neuronal que se entrenó 
en ACE05, que es texto general, 
tiene un rendimiento muy bajo, y 
eso también se esperaba. Sin 
embargo, como el conjunto 
etiquetado de GENIA es de la 
biomedicina y por esta razón se 
considera más “cerca” al tema de 
la biologįa vegetal que el conjunto 
de SciERC (informática), SciERC 
tiene un rendimiento mucho más 
alto que GENIA.

GENIA5:
Específica

a la
biomedicina


