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O termo “mineracio de texto” refere-se a andlise de dados e informacSes contidas em textos escritos em modo
livre, ou como comumente chamamos, em textos escritos em linguagem natural, ou seja, sem campos estruturados.

Especificamente na drea da saude humana, uma das fontes mais conhecidas e utilizadas desta forma de dados, os
textos livres, sio os Registros Eletronicos em Saide, ou RES. Na ultima década, os avancos das tecnologias e
métodos relacionados aa informacdo em satde proporcionaram uma producdo intensa de grandes volumes de
dados pelos usudrios de sistemas computacionais, dados esses que hoje sdo armazenados em RES. Além de prontuarios
digitais, de repositérios, os RES sdo hoje a principal ferramenta do moderno profssional de saide que o auxilia
desde o registro da histéria clinica do paciente até a prescricio de medicamentos, da solicitacdo de exames e
encaminhamentos, entre outras tarefas. As retribuicdes ao sistema de saude pelo uso desta tecnologia vém nio sé
pelo acesso rapido aos registros dos pacientes, mas também vém da possibilidade de analise destes registros pelo
computador. Quando esta andlise provém de manuscritos escritos em texto livre chamamos de mineragio de texto.

A mineragio de texto (TM, do inglés fext mining) é relevante hoje nao apenas para a transformagao em informagao
e conhecimentos dos dados textuais contidos nos RES mas também para expandir o conhecimento na grande area
de biomedicina. A saude humana é produzida por processos biolégicos complexos, em dimensdes fisicas que vao
da molécula aos tecidos e 6rgios, além de se envolverem em escalas de tempo das mais diversas. Assim, para
conhecermos melhor este complexo sistema, as aplicacGes de TM contemplam vérias areas de atuacio, tais como: a
anotacdo das fungoes génicas e protéicas, a predi¢do de interacles entre protéinas e drogas, a caracterizacao de
doengas através de associa¢Oes génicas e também através de associagdes a fendtipos e, inclusive, pela area de respostas
automatizadas a perguntas biomédicas, drea também conhecida pelo termo question and answering™.

Uma das referéncias ao desenvolvimento de novas abordagens na area de mineragdo de textos em sadde, ou
mais amplamente na area de Processamento de Lingua Natural, sio os desafios da i2B2, os i2B2 Challenges que
ocorrem desde 2006. O Informatics for Integrating Biology and the Bedside (12b2) é um centro de pesquisa financiado pelo
NIH para fomentar o desenvolvimento dos EUA na infra-estrutura computacional para informatica biomédica.
Como exemplo de aplicacio de TM, no The i2b2/UT Health 2014 Cardiac Risk Factors Challenge foram comparados
os resultados de equipes que conseguiram extrair dos RES anotagdes sobre os fatores de risco cardfaco tais como a
diabetes, a obesidade, a pressao alta e associa¢do ou nio ao tabagismo. Esperava-se também que estas informacoes
fossem extraidas com o fator temporal de presenca do risco desde a criacdo do registro. Neste desafio a equipe de
Cormack® mostra como as metodologias de TM podem obter precisio na recuperacio deste tipo de informacio
na casa de 90%.

Por alguns anos a mineragao de textos apoiou-se fundamentalmente nos métodos estatisticos para obter novas
informacdes e conhecimento. Os grandes volumes atuais de textos na area de saide facilitam a aplicacdo de métodos
que basicamente representam o texto, ou patte dele, como um vetor multidimensional, ou mesmo como uma mattiz
numérica®. Dada a natureza heterogénea da escrita, a extragio automatizada da informacio relevante em satude nio
¢ uma tarefa trivial. Atualmente os pesquisadores aliam outras informagdes ao conhecimento estatistico, tais como as
informacGes advindas da analise sintatica de frases do texto, aliam também conhecimentos semanticos proporcionado
por redes semanticas elaboradas manualmente, conhecimentos estabelecidos em ontologias, advindos de léxicos, de
dicionarios, de tesauros, entre outros.

Atualmente as frentes de oportunidades para o progresso desta area de pesquisa passam nao sé por formulacoes
adequadas de métodos que agregam todos os tipos de informag¢des que possam ser extraidas de um texto mas
também exigem da comunidade académica de ‘padrdes ouro’ que possam ser usados para comparar o desempenho
destes métodos. Na fronteira do conhecimento ainda estio os métodos de TM baseados em grafos e/ou redes
complexas além dos auxiliados por abordagens topoldgicos ou pela aplicacio de algoritmos evolutivos. Para paises
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que ainda ndo tém estabelecidas terminologias médicas padronizadas em suas linguas, codigos de doengas, procedimentos
e classificagoes que atendam a sua realidade, cabe a eles estabelecerem centros de pesquisa sobre terminologias
médicas que fomentem a criagdo de uma infra-estrutura légica para o processamento da informacio em satude
escrita na sua lingua corrente.
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