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Abstract. The Cell Component Ontology (CelO), an ontology expressed in
OWL-DL that describes semantically biological models associated with the
context of electrophysiology, has no support for dealing with uncertainty. It is
demonstrated in this paper that a computational environment based on
ontologies (CelO) and Bayesian Networks can help researchers in the
modeling phase of the cycle of experimental knowledge of Biology, retrieving
accurately biological models.

Resumo. A Cell Component Ontology (CelO), uma ontologia expressa em
OWL-DL que possibilita expressar a semdntica de modelos biologicos
associados ao contexto da eletrofisiologia, ndo possui suporte para lidar com
a incerteza. E demonstrado neste trabalho que um ambiente computacional
baseado em ontologias (CelO) e Redes Bayesianas é capaz de auxiliar o
pesquisador na fase de modelagem do ciclo experimental de conhecimento da
Biologia, recuperando modelos biolégicos de uma maneira mais precisa.

1. Introducao

Em [Matos et al. 2010] foi apresentada a Cell Component Ontology (CelO), uma
ontologia expressa em OWL-DL que é derivada da CellML [Cuellar et al. 2003], uma
linguagem de marcacdo baseada em XML (eXtensible Markup Language) [Bray et al.
2000] criada especificamente com o propdsito de descrever varidveis, equacdes e
componentes de modelos biologicos de maneira formal, sem ambiguidades, legivel por
humanos e processavel por mdquinas.

Cada modelo CellML ¢é composto por uma rede de componentes
interconectados, que € a menor unidade funcional do modelo, e por varidveis, que siao
entidades que t€ém como propdsito representar quantidades usadas nas equagdes. Além
disso, ha as conexdes, que mapeiam varidveis entre componentes, permitindo a troca de
informacodes entre eles. A Figura 1 mostra um esquema dos elementos que compdem
um modelo CellML.

! Esse trabalho faz parte do escopo do projeto "Infraestrutura de apoio a Geréncia de
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Figura 1. Representacdo em esquema dos elementos de um modelo CellML
[Matos et al. 2010]

O objetivo da ontologia CelO € acrescentar semantica a modelos bioldgicos
descritos em CellML, associados ao contexto da eletrofisiologia, possibilitando
expressar o conhecimento intrinseco do modelo, possibilitar a validagdo seméantica de
novos modelos, reusar componentes de outros modelos, automatizar processos de
composi¢ao de modelos e possibilitar que a procura de modelos seja realizada de forma
semantica.

A integracdo da ontologia CelO com a CellML possibilita que o pesquisador
modele em um nivel alto de abstracdo e execute computacionalmente 0 modelo sem
necessidade de conhecimento da linguagem em XML.

De acordo com [Macedo 2005], o ciclo experimental do conhecimento da
Biologia passa por trés fases, que podem ser vistas na Figura 2: na primeira, modelos
bioldgicos sdo propostos e hipdteses sdo apresentadas; na segunda, simulagdes
computacionais sdo executadas com os modelos biolégicos propostos, combinando
dados de diferentes experimentos fisicos, gerando predi¢des sobre o comportamento do
sistema, provendo uma visdo mais acurada dos fendmenos estudados; na terceira, o
resultado de cada simulacgdo € analisado, podendo surgir novas hipéteses desta anélise, o
que reiniciaria o ciclo.

(s )

Modelagem [———> Simulagdo C———> Andlise

Figura 2. Ciclo Experimental do Conhecimento da Biologia [Macedo 2005]

Na fase de modelagem, que € o foco deste trabalho, o pesquisador pode obter na
ontologia CelO a representacdo semantica do conceito ou fendmeno de interesse (por
exemplo, o “potencial da membrana” e ‘“canal id6nico de s6dio”) e pesquisar quais
modelos biolégicos estdo de alguma forma associados ao conceito ou ao fendmeno
pesquisado. Em seguida, o pesquisador pode escolher um dos modelos bioldgicos
listados para executar as simulagdes.

Dentro deste ciclo, a etapa de recuperacdao de um modelo bioldgico a ser tomado
como ponto de partida deve ser precisa e retornar o modelo biol6gico mais adequado a
necessidade do pesquisador, ja que novos modelos bioldgicos sdo desenvolvidos a partir

189



de componentes de um modelo bioldgico existente. Um novo componente pode ser
inserido e o modelo bioldgico ajustado, estabelecendo a conexao deste com os demais
componentes. Apds a simulagdo, dependendo dos resultados obtidos, a inclusdo deste
novo componente € confirmada ou o mesmo ¢é substituido. Este processo pode se repetir
por diversas vezes, o que torna o processo trabalhoso e sujeito a erros.

A CelO ndo possui suporte para lidar com a incerteza, ou seja, ndo € possivel
definir um grau intermedidrio de pertinéncia dos modelos bioldgicos existentes no
repositério a consulta realizada. Como exemplo, ao pesquisar por “potencial da
membrana” e “canal i6nico de s6dio”, o agente responsdvel pela pesquisa, caso nao
consiga encontrar uma resposta categoérica, deveria agir com um grau de incerteza,
informando os modelos biolégicos com maior probabilidade de atender as necessidades
do pesquisador.

Por outro lado, a pesquisa feita por Ding e Peng [2004] e o trabalho de Ding et
al. [2006], que gerou a linguagem BayesOWL, tiveram o objetivo de estender a OWL
para representar a incerteza por meio do uso de redes bayesianas [Charniak 1991]. Os
autores apresentam o conceito de probabilidade dentro da OWL, isto €, a semantica da
OWL ¢ ampliada através de marcagOes adicionais visando representar a incerteza. O
resultado é uma ontologia que pode ser traduzida em uma rede Bayesiana, porém, em
ambos os casos, o uso de anotagdes particulares do dominio limitam a capacidade de
expressar modelos probabilisticos mais complexos ou genéricos, restringindo as
solucdes para classes de problemas muito especificos. No caso da BayesOWL, o foco é
o mapeamento de ontologias, desta forma, a estrutura da linguagem € adequada para que
este objetivo seja alcancado.

Visando a interoperabilidade com ontologias ndo probabilisticas, a linguagem
PR-OWL foi proposta por [Costa e Laskey 2006]. A linguagem também € uma extensao
para a linguagem OWL e o modelador pode obter uma ontologia em OWL padrao e
utilizar os recursos da PR-OWL apenas para as partes da ontologia que necessitarem de
suporte probabilistico. Em sua abordagem, ontologias OWL podem ser usadas para
representar modelos probabilisticos complexos, de uma forma que € suficientemente
flexivel para ser usado por diversas ferramentas probabilisticas baseadas em redes
Bayesianas. O problema desta abordagem € que, para lidar com a incerteza, € necessario
modificar e reorganizar a base de conhecimento original, através da introduc¢do de novas
relacdes. Tarefa esta que pode ser trabalhosa e normalmente requer um bom
conhecimento em redes Bayesianas. Além disso, requer a participacdo de um
especialista para criar as tabelas de probabilidades condicionais.

Em [Devitt et al. 2006], os autores apresentam um algoritmo para automatizar a
construcdo de Redes Bayesianas e representar com precisdo um dominio de interesse.
As tarefas envolvidas neste processo exigem a introdu¢do de um especialista na
definicdo de quais propriedades da ontologia ou quais relacdes entre os conceitos
correspondem aos relacionamentos da rede bayesiana. E uma abordagem muito
interessante, porque as dependéncias entre os nds que correspondem as classes da
ontologia que nao estdo explicitadas na ontologia podem ser identificadas por este
especialista. A tarefa de estimar as probabilidades condicionais ndo foi tratada nesse
trabalho.

O objetivo deste trabalho é demonstrar que um ambiente computacional baseado
em ontologias (CelO) e Redes Bayesianas é capaz de auxiliar o pesquisador na fase de
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modelagem do ciclo experimental de conhecimento da Biologia, recuperando modelos
biol6gicos de uma maneira mais precisa.

2. Proposta

Conforme pdde ser visto nos trabalhos citados na secdo anterior, uma abordagem
frequentemente utilizada para a gestdo do conhecimento e da incerteza é a combinagdo
de Ontologias e Redes Bayesianas.

Rede Bayesiana (RB) é um grafo direcionado aciclico, onde cada n6 é uma
varidvel identificada a partir do dominio de aplicagdo e cada arco representa a
dependéncia direta entre as varidveis. Cada varidvel tem um dominio de valores
possiveis que ela pode assumir e associada a ela hd uma tabela de probabilidades
condicionais (CPT) que fornece a probabilidade para cada valor possivel desta varidvel
[Charniak 1991].

A Figura 3 mostra um exemplo de RB onde € possivel perceber que a varidvel
dog-out € influenciada diretamente tanto pela varidvel family-out como pela varidvel
bowel-problem e que a mesma possui uma CPT associada a ela que pode ser definida
como P(dog-out) = <0.99, 0.90, 0.97, 0.30>.

P(fo) = .15 Plbp) = .01

bowel-problem (bp)

P(do | fo bp) = .99
P(do | fo —bp) = .90

oo (o AR

Pllo | fo)= .6
Pllo | - fo) = .05

family-out (fo)

hear-bark(hb)

P(hb | do)=.7
P(hb | —da) =.01

Figura 3. Exemplo de Rede Bayesiana [Charniak 1991]

O uso de ontologias foi descrito em [Guarino 1995] como um meio para
adicionar semantica a web. Ele define ontologias como uma representag¢ao formal de um
conhecimento compartilhado, processdvel por maquinas. Uma ontologia representa as
classes de entidades de um dominio de aplica¢do, as propriedades das classes, as
relacdes entre as classes e os papéis que as classes podem desempenhar.

O conhecimento pode ser extraido de uma ontologia usando o raciocinio légico,
explorando as relagdes entre as classes (conceitos) e os fatos armazenados nele (as
instancias das classes). Isto é, ontologias consistem em duas partes: uma parte referida
como TBox, que contém o conhecimento sobre os conceitos (classes, por exemplo) e as
relacOes entre eles (ou seja, papéis); € uma outra parte referida como ABox, que contém
conhecimento sobre as entidades (ou seja, individuos) e como eles se relacionam com as
classes [Andrea e Franco 2011].

Segundo [Devitt et al. 2006], a tarefa de construcdo da estrutura da RB é
dependente do conhecimento de um especialista e possui as seguintes etapas:
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1. Identificar os conceitos relevantes definidos no TBox da ontologia e mapear
cada um deles como uma varidvel da RB.

2. Especificar os valores possiveis para cada uma destas varidveis.
3. Identificar as relacdes de influéncia entre as varidveis.

A etapa de obten¢do dos parametros das distribui¢des de probabilidade para cada
varidvel (as CPTs) consiste na aprendizagem das distribui¢cdes de probabilidade inicial,
que sdo calculadas diretamente das instancias de ontologia (ABox).

A ideia é que a RB gerada apds estas etapas represente o conhecimento
probabilistico codificado por uma ontologia tanto em nivel de conceito como em nivel
de instancia e, quando associado a ontologia CelO, torne a recuperacao de modelos
bioldgicos mais precisa, o que auxiliard o pesquisador na fase de modelagem.

3. Consideracoes Finais

Neste trabalho € proposta uma abordagem que visa auxiliar o pesquisador na fase de
modelagem do ciclo experimental de conhecimento da Biologia, recuperando modelos
bioldgicos de uma maneira mais precisa. Além de detalhar a proposta, foram
apresentados os conceitos de RB e de Ontologias, além de trabalhos relacionados ao
tema.

Ao contrdrio de algumas das pesquisas citadas, esta abordagem tem como
grande vantagem o fato de existir uma separacdo entre o conhecimento do dominio e o
conhecimento probabilistico, isto €, os conceitos de probabilidade ndo sdo representados
dentro da ontologia e a base de conhecimentos ndo € alterada. Desta forma, a proposta
nao exige que a OWL seja estendida.

Além disso, consideramos a abordagem proposta neste artigo mais vantajosa em
um contexto geral ja que propde aprender uma RB a partir das instancias da ontologia,
diminuindo a necessidade de um especialista na definicdo das distribui¢cdes de
probabilidade condicional.

Para a avaliacdo da proposta, serd realizado um experimento, utilizando um
repositorio de modelos biolégicos representados através da CelO, com foco no processo
de recuperacdo de modelos. Visando confirmar o ganho da proposta, serdo comparados
os resultados obtidos com os apresentados em [Matos et al. 2010].
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