FetchProt

Kunskap om proteiner och deras funktioner dr en grundforutsittning for, bland annat, all
lakemedelsframstéllning. Information om proteiners funktioner finns inte samlad och
strukturerad, utan &r spridd framfor allt 6ver tusentals vetenskapliga artiklar. Inom projektet
FetchProt samsas expertkunskap fran omradena bioinformatik, biokemi, datorlingvistik och
informationsinfrastruktur for att bygga ett system som automatiskt ska finna och
sammanstdlla information om proteiners funktioner och de experiment som verifierat dessa,
sa att denna kunskap blir littillginglig for de forskare som behdver den.

Idag kénner forskarsamfundet med sékerhet till funktionen hos endast en delmingd av de
proteiner man dr bekant med. I andra fall forutsigs ofta proteinets funktion genom att man
tittar pa strukturella likheter med proteiner vars funktioner dr kinda. Detta gors inte sillan i
flera led, sa att dven proteiner vars funktion #r endast formodad, i sin tur anvdnds som
jamforelseobjekt och pa sa vis kan avstandet i jamforelsekedjan bli langt till ett protein med
experimentellt verifierad funktion.

Inom FetchProt kommer vi att anvdnda foljande ontologier for att géra kunskapsrymden
hanterlig:

1. Gene Ontology (GO). Malet med GO ir att skapa en styrd terminologi fér gener och
genprodukter, som kan appliceras pa alla organismer, oavsett att kunskapen om geners
och proteiner roller i cellen stindigt utokas och fordndras. GO tillhandahaller tre struk-
turerade nit av definierad terminologi som kan anvindas for att beskriva egenskaper
hos gener och proteiner. Vi kommer i forsta hand att anvidnda oss av det nit som
beskriver proteiners molekyldra funktion.

2. En ontologi 6ver experiment som anvinds for att verifiera proteinfunktion. Vi skapar
en unik ontologi Over olika typer av experiment som anvidnds idag for att undersoka
proteinfunktioner.

Dessa tva ontologier kopplas till varandra med en kunskapsrepresentation i form av regler
som anger vilka kombinationer som dr mojliga och tillrdckliga for att ett protein ska anses ha
en viss molekyldr funktion.

De forsta stegen i FetchProt-systemets analys av varje dokument kommer att innefatta i tur
och ordning:

1. att identifiera textavsnitt som beskriver experiment i vetenskapliga artiklar. Vi
kommer att utveckla och utvérdera olika metoder for att automatiskt finna de deltexter
1 fulltextartiklar som beskriver enskilda experiment

2. att identifiera vilket experiment det ror sig om, och om resultatet varit positivt. Vi
kommer att matcha syntaktiskt och morfologiskt analyserade representationer av dessa
texter mot lingvistiskt baserade monster som representerar de olika experiment som
anvinds for att testa proteiners funktion. Vi maste ocksa kunna avgora om experi-
mentets resultat varit positivt

3. att tilldela proteiner funktion efter vilka experiment som utforts med positivt resultat.
Regler appliceras som avgoér om de positiva experiment som utforts kan koppla det
omndmnda proteinet till nagon viss molekylar funktion i GO

FetchProt dr ett sammarbetsprojekt mellan SICS AB, Centrum for genomik och bioinformatik vid
Karolinska Institutet och Metamatrix AB. Projektet delfinansieras av VINNOVA 2003 - 2006.
Kontaktperson: Kristofer Franzén, franzen @sics.se http://www.sics.se/humle/projects/fetchprot/



