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ABSTRACT 

The plethora of biomedical material on the WWW is one of the factors that have 

sustained interest in automatic methods for extracting information from biomedical 

document, which can help biologists in their research. To extract useful knowledge from 

the biomedical literature, we must be able to recognize names of biomedical entities, 

such as genes, proteins, cells, and diseases which are called Named Entity. The task of 

recognizing entity-denoting expressions, or named entities (NE), in natural language 

documents is called Named Entity Recognition (NER).  Among the biomedical types 

such as gene, protein, virus, cells, and etc, the most important biomedical types for 

recognition are gene and protein, which is the scope of this research. The most important 

reason why most researchers focus on the gene and protein named entities is due to the 
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complexity nature of such types. This complexity includes the issues of character-level 

variation, word-level variation, and word order variation in biomedical text literature. 

Typically there are four approaches for Named Entity Recognition, namely: Dictionary-

Based, Rule-Based, Statistical and Machine Learning, and Hybrid approaches. In this 

study, to handle the above issues in recognizing gene and protein names, a statistical 

similarity measurement as a pattern matching function is proposed. Our approach is 

based on an assumption that a named entity occurs among a noun group which is 

extracted using Brill Part of Speech tagger. The strength of our proposed approach for 

recognizing biomedical named entity is based on a Statistical Character-Based Syntax 

Similarity (SCSS) algorithm which measured similarity between all extracted candidates 

and the well-known biomedical named entities from a corpus. For this study, we have 

used the GENIA V3.0 corpus, which is the largest annotated corpus in the molecular and 

biology domain. The proposed approach is evaluated based on two measures: recall and 

precision which are used to calculate a balanced F-test. We have compared our pattern 

matching function with the other methods and result is satisfied as precision is 98.5% 

and recall is 96.4%, while the F-test is 97.5 for both gene and protein names 

recognizing and precision is 99.3% and recall is 99.1%, while the F-test is 99.1 for 

protein names recognizing. 
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Abstrak tesis yang dikemukakan kepada Senat Universiti Putra Malaysia sebagai 

memenuhi keperluan untuk ijazah Master Sains 

 

 

PENGECAMAN ENTITI BERNAMA UNTUK GEN DAN PROTEIN DALAM 

LITERATUR TEKS BIOPERUBATAN  

 

Oleh 

 

HOSSEIN TOHIDI 

 

        JANUARI 2011 

 

 

Pengerusi     : Assoc. Prof. Hamidah Ibrahim, PhD   

 

Fakulti         : Fakulti Sains Komputer dan Teknologi Maklumat 

Kelimpahan bahan bioperubatan di WWW merupakan salah satu faktor yang telah 

menyebabkan minat berterusan dalam kaedah automatik untuk mengekstrak maklumat 

dari dokumen bioperubatan, yang mana boleh membantu ahli biologi dalam 

penyelidikan mereka. Untuk melombong pengetahuan yang berguna dari literatur 

bioperubatan, kita mestilah mampu untuk mengecam nama entiti bioperubatan, seperti 

gen, protein, sel, dan penyakit yang dikenali sebagai entiti bernama. Tugas mengecam 

ungkapan perwakilan entiti, atau entiti bernama, dalam dokumen bahasa tabii dipanggil 

Pengecaman Entiti Bernama. Alasan paling penting mengapa kebanyakan penyelidik 

fokus ke atas entiti bernama bioperubatan adalah disebabkan oleh sifat kerumitan teks 
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tersebut. Kerumitan ini termasuk isu variasi tahap-aksara, variasi tahap-perkataan, dan 

variasi urutan kata dalam literatur teks bioperubatan. 

Kebiasaannya terdapat empat pendekatan untuk Pengecaman Entiti Bernama, 

iaitu: pendekatan Dictionary-Based, Rule-Based, Statistical and Machine Learning, 

dan Hybrid. Di dalam kajian ini, untuk menggendalikan isu di atas dalam mengecam 

nama gen dan protein, pengukuran statistical similarity sebagai fungsi padanan corak 

dicadangkan. 

Dalam kajian ini satu pendekatan bagi Pengecaman Entiti Bernama bioperubatan yang 

mengendalikan isu di atas untuk mengecam nama gen dan protein telah dicadangkan. 

Pendekatan kami adalah berdasarkan kepada suatu andaian di mana satu entiti bernama 

ujud antara satu kumpulan kata nama yang diekstrak menggunakan penanda Brill Part 

of Speech. Kekuatan pendekatan yang dicadangkan oleh kami untuk mengecam entiti 

bernama bioperubatan adalah berdasarkan kepada algoritma Statistical Character-Based 

Syntax Similarity (SCCS) yang mengukar persamaan antara kesemua calon yang 

diekstrak dan entiti bernama bioperubatan terkenal dari sebuah korpus. Untuk kajian ini, 

kami telah menggunakan korpus GENIA V3.0, yang merupakan korpus beranotasi 

terbesar dalam domain molekul dan biologi. Pendekatan yang dicadangkan dinilai 

berdasarkan dua ukuran: perolehan kembali dan ketepatan yang digunakan untuk 

mengira suatu ujian-F yang seimbang. Hasil adalah memuaskan di mana ketepatan ialah 
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98.5% dan perolehan kembali ialah 96.4%, sementara ujian-F ialah 97.5 untuk 

pengecaman kedua-dua nama gen dan protein dan ketepatan ialah 99.3% dan perolehan 

kembali ialah 99.1%, sementara ujian-F ialah 99.1 utuk pengecaman nama protein.  
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