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Kivonat: Cikkiinkben angol bioldgiai és magyar nyelvii névelemeket felismerd
rendszert mutatunk be. Megkozelitésiink a szotaralapu és a gépi tanuldo mdodsze-
rek elényeit 6tvozi. A szotaralapti névelem-felismerdk egy adott adatbazis alap-
jéan jelolik a szovegbeli eléfordulasokat, igy a névelemek eléfordulasaihoz hoz-
zérendelhet6ek azok egyedi azonositoi. Az illesztett névelemek hatarainak kor-
rekciodjat, valamint a hibasan illesztett kifejezések kisziirését a feltételes vélet-
len mezék modszerén alapulo statisztikai rendszerrel végeztiik el. Modszeriink
Osszehasonlitva mas megkozelitésekkel a magyar tulajdonnevek felismerésében
kozel azonos, a bioldgiai névelemek felismerésében pedig jobb eredményt ért
el, mint a klasszikus névelem-felismeré modszerek.

1 Bevezetés

Jelen munkénkban egy hibrid névelem-felismerd rendszert mutatunk be, amely 6tvozi
a szotaralapu névelem-azonositas elonyeit a gépi tanulasi modszerek rugalmassaga-
val. A névelem-felismerés soran a szovegben megtalalhat6 olyan elemeket azonosit-
juk, amelyek valamilyen egyedi névvel rendelkezd objektumot jeldlnek. Ilyenek a
tulajdonnevek, amelyek személyt, foldrajzi helyet vagy szervezetet jelolnek. Ezeken
kiviil a kiilonbozd tudomanyteriileteknek — mint példaul a bioldgianak — rendszerint
sajat névelemtipusai vannak.

A biologiai szovegek feldolgozasaban kiilonosen fontos a névelem-felismerés al-
kalmazasa. A szovegben megtalalhatd gének, fehérjék és egyéb biologiai névelemek
kozotti relacidk, valamint a gazdagabb informacidtartalommal bird bioldgiai esemé-
nyek kinyerésének alapja a névelemek azonositasa, amely a jelenlegi rendszerekben a
szotarakban talalhaté entitasnevek segitségével torténik.

Mind a bioldgiai névelemekhez, mind a magyar tulajdonnevekhez rendelkezésre
allnak szotarak, amelyek a kifejezések elofordulasainak jelentds hanyadat lefedik. A
kizérdlag szétarakat alkalmazé névelem-felismer6 rendszerek jo fedést biztositanak,
am a pontossag a szotar méretével csokken. Ennek kikiiszobolésére rendszerint szak-
értok altal alkotott utofeldolgozasi szabalyokat alkalmaznak.
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Bemutatunk egy mddszert, amely alapvetden szotarillesztést hajt végre, de gépi ta-
nulé rendszerek alkalmazasaval a névelemek koérnyezetének figyelembevételével
kisziirhetik a hibasan jelolt névelemeket, illetve korrigalhatjuk a névelemek hatarait,
anélkiil, hogy elveszitenénk azok pontos azonositasanak lehetdségét.

Kisérleteink folyaman magyar nyelvl hirekben €s angol nyelvii bioldgiai szdve-
gekben jeloltiink névelemeket szotarillesztd modszer segitségével. A rendelkezéstink-
re 4ll6 tanité adatbazisok segitségével a névelemjeloltek és a kornyezetiikben talalha-
té szavakbol jellemzdket nyertiink ki, amelyeket felhasznalva a feltételes véletlen
mezok mddszer segitségével gépi tanuld modellt épitettiink

2 Kapcsolodé munkak

A biolégiai névelemek felismerésére alkalmazott szétaralapi mddszerek altalaban
valamilyen szabadon hozzaférhetd adatbazist hasznalnak a névelemek azonositasa-
hoz. Ezek az adatbazisok akar tobb millié entitds adatait tartalmazhatjak, amelyeket
folyamatosan bovitenek ¢és frissitenek. Az adatbazisok hivatkozasokkal kapcsolodnak
egymashoz. Az egyes bioldgiai entitasokra valamely adatbazisbeli azonositdjaval
egyértelmien lehet hivatkozni. Ahhoz, hogy a szovegben a névelemek kisebb iras-
modbeli eltérései ne befolyasoljak azok felismerését, a szavak normalizalt alakjait
illesztik a szotarban talalhato szinonimakhoz, ezzel sok olyan valtozatat is meg lehet
talalni a névelemeknek, amelyek a szinonimak k6z6tt pontosan nem szerepelnek.

Tobb szotar, illetve ontoldgia alkalmazasaval a rendszerek fedése nd, azonban a
hibas jelolések névekvd szama problémat jelent. Ennek kikiiszobolésére tobbnyire
szabalyalapt vagy gépi tanulast alkalmazé utéfeldolgozast hasznalnak [4].

A szotaralapu rendszerekkel szemben az altalanosan alkalmazott statisztikai név-
elem-felismerd modszerek rendszerint valamilyen szekvenciaalapti gépi tanuld algo-
ritmust alkalmaznak [1, 2]. Ezek 1ényege, hogy egy el6zetesen kézzel jelslt szoveg
mondatait tokenekre bontjak, és ennek a tokenlancnak a cimkéit tanuljak valamilyen
szekvenciatanuld algoritmus segitségével. Az egyik legelterjedtebb ilyen algoritmus a
feltételes véletlen mezok moddszere [2]. Mas megkdzelitések a potencialisan névele-
meket tartalmazo mondatrészek, illetve szoszerkezetek azonositasat kovetden hozza-
rendelik a megjeldlt kifejezésekhez legjobban hasonlito szotarelemeket [5].

3 Szotaralapu névelem-felismerés

A szotaralapu modszerek legfontosabb eldnye, hogy az illesztett névelemek szotarbeli
bejegyzésiik alapjan hozzarendelhetéek a névelem altal jelolt entitdsokhoz, fiiggetle-
nil attél, hogy az entitds mely szinonimaja fordult el a szévegben.

Az igy azonositott egyedekrol tovabbi informacidk nyerhetéek ki mas — az adott
objektumrdl informacidkat tartalmazd — adatbazisokbol. Foldrajzi helyek esetében
ilyen adatok lehetnek a hely pontos koordinatai vagy a kozelben talalhatd nevezetes-
ségek, személyek esetén az €letrajzi adatok, szervezetek esetében pedig azok foldrajzi
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helye, illetve kapcsolatai kiilonboz6 személyekkel. A lehetdségeknek csak a rendel-
kezésre alld adatbazisok altal tarolt informacidk mennyisége szab hatart.

A szotaralapu névelem-felismerés egy, a névelemeket és azok szinonimait tartal-
mazo lista segitségével torténik. A névelemek lehetséges alakjait keressiik a széveg-
ben, rendszerint valamilyen normalizaciot alkalmazva. A normalizacid segitségével a
ragozott vagy mas irasmédu alakok is felismerhet6ek.

3.1 A szétarilleszté algoritmus

A Dbioldgiai névelemeket tartalmazo adatbazisok sokszor tobb tizmillid szinonimat
tartalmaznak. Ennyi névelem normalizalt szovegre illesztése igen idoigényes, ezért az
illesztéshez a Lucene' Java-alapu keresd és indexeld keretrendszer felhasznalaséval
fejlesztettiink normalizalt szotérillesztd rendszert.

A szdtarban talalhato szinonimak normalizalt formaira indexet épitettiink, majd a
szoveg szavainak normalalakjait ebben kerestiik. A keresés mondatonként tértént. A
mondat minden szavahoz hozzarendeltiik azokat a lehetséges névelemeket, amelyek
normalalakjaban az adott token szerepelt. A kovetkez6 1épésben a névelemek hossza
alapjan kiszlrtikk azokat a tokensorozatokat, amelyek nem elég hosszuak az adott
névelemhez. Ezzel jelentdsen csokkent a lehetséges jel6lések szama. A megmaradt,
immar kezelhetd mennyiségi jeloléssorozatot illesztettiik a szovegre.

3.2 Angol bioldgiai névelemek

A biologiai névelemek egyértelmii, egyedi azonositasa elengedhetetlen a kiilonb6z6
bioinformatikai alkalmazasok szamara. Kiterjedt adatbazisok allnak rendelkezésre,
amelyek tartalmazzdk az ismert gének, fehérjék, fajok és egyéb bioldgiai entitdsok
neveit, valamint kapcsolatait [8]. Az Entrez Gene egy géneket és azok szinonimait
tartalmazo adatbazis, ennek az elemeit hasznaltuk jelen munkaban is névelemek azo-
nositasara [7]. Az altalunk hasznalt adatbazis kézel 6 millié gén 7,9 millié szinonima-
jat tartalmazza.

A biologiai entitasok neveinek normalizalt formait az LVG2010 programcsomag-
ban [7] talalhatd szovegnormalizalo segitségével hataroztuk meg. A bioldgiai entita-
sok listajat a szovegben jelolt névelemekkel egészitettiik ki annak érdekében, hogy
egy kellden nagy méretli, a génnevek mellett fehérjeneveket is tartalmazo szotart
szimulaljunk.

A statisztikai modszerek gépi tanulasahoz és a kiértékeléshez a BioCreative II
génnév-felismerési feladatanak [6] teszt- és tanité dokumentumait hasznaltuk. Az
illesztés soran a szoveg minden tokenjéhez hozzarendeltiik azokat a névelemeket,
amelyeknek a normalt alakjai az adott szovegbeli tokent normalizalva tartalmazzak.
Ha t6bb egymas utani tokent is megjeldlt az illesztés egy adott névelemmel, akkor
annak az Osszes token részsorozatat megvizsgaltuk, hogy az entitas teljes normalt
alakjahoz illeszkedik-e a tokensorozat. Az egyez6 sorozatokat megjeldltiik.

! http://lucene.apache.org



320 VII. Magyar Szamitoégépes Nyelvészeti Konferencia

3.3 Magyar névelemek

Az altalunk hasznalt magyar nyelvli névelemszotar 243 497 elemet tartalmazott. A
névelemszotarat kiegészitettiik a szovegben jelolt névelemekkel. Ezek illesztéséhez a
névelemeket kisbetlissé alakitottuk, a szavakr6l a magyarlanc széfaji egyértelmiisitd
[9] segitségével eltavolitottuk az esetleges jeleket és ragokat, igy eldalltak a névele-
mek normalizalt alakjai. A normalizacio segitségével a szotaralapu modszer példaul
illeszteni tudta a magukénak tudhatjak a Magyarorszdgon évente szétosztott szoveg-
részben a Magyarorszag névelemet.

A mérésekhez a HVG cikkeit tartalmazo /44 507 token méreti dokumentumhal-
mazt hasznaltuk?. A kiértékeld halmazt a dokumentumok 30%-a képezte, a fennmara-
do részt a statisztikai rendszerek tanitasara hasznaltuk. A szovegeket a bioldgia név-
elemeknél alkalmazott szotarillesztd modszer segitségével jeloltik.

4 Statisztikai névelem-felismerés

A gépi tanulast alkalmazd rendszerek teljesitménye erésen fiigg a tanitd adatbazis
jellemzditdl, és altalaban gyengébb eredménnyel alkalmazhatéak mas stilusi vagy
mas részteriiletet lefedo szovegeken. Elonyiik, hogy olyan névelemeket is felismer-
hetnek, amelyek a rendelkezésre allo szotarakban nem talalhatok meg. A szdtaralapt
modszer jeloléseit jellemzoként felhasznalva a klasszikus statisztikai névelem-
felismerok teljesitménye javul, de az igy el6allo annotacidk mar nem rendelkeznek a
szotaralapu modszerek elonyeivel. Célunk olyan rendszer megalkotasa volt, amely
felveszi a versenyt a szdtarjellemzdket hasznald klasszikus névelem-felismerdkkel.

Az éltalunk alkalmazott statisztikai névelem-felismerd rendszer a magyar, valamint
az angol nyelvii névelem-felismerésben altalanosan hasznalt felszini és nyelvi jellem-
z0ket hasznalta (részletesen 1. [1]). A Mallet nevli programcsomag feltételes véletlen
mezOk modszerét hasznaltuk a szekvencidk tanuldsara és predikalasara [3].

A szotaralapu és statisztikai modszerek elonyeinek 6tvozéséhez egy specialis
szekvenciajelolési feladatot fogalmaztunk meg. A tanitohalmaz dokumentumait a
szotaralapu modszer segitségével jeloltik, majd az igy keletkezett szotarjelolések
harom token sugaru kérnyezetét véve statisztikai modellt tanitottunk a véletlen mezdk
moddszerének hasznalataval. Minden, a szotaralapi modszerrel megjelolt kifejezés
kornyezete egy kiilon szekvenciat alkotott. A szekvenciak tartalmazhattak a szomszé-
dos szotarjelolést is, amelyekrdl az adott lancban nem kellett dontést hozni. Ezeket
eltérd cimkével jeloltiik meg. A névelemet jelentd cimkesorozatot a statisztikai rend-
szer modosithatta, igy megvaltoztatva a jel6lést vagy annak hatarait.

A szekvenciajel6lési feladatnak a szétarjelolések kornyezetére vald korlatozasaval
a névelemtokenek aranya nagyobb az egyes tanitd példanyokban, mintha az egész
mondat tokenldncan tanitanank a statisztikai névelem-felismer6t. Az igy felépitett
modell a szdtarillesztés hibait tanulja meg kikiiszobdlni, és nem tanulja meg felesle-
gesen az olyan mondatrészek nem névelemként valod cimkézését, amelyek nem tartal-
maznak névelemet jel610 szavakat.

2 http://www.inf.u-szeged.hu/rgai/corpus_ne
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A tanito és a kiértékeld halmaz dokumentumaiban a szétarak minden eléfordulasat
normalizacié alkalmazasaval illesztettik. A normalizacidhoz a szotarak leirasanal
hasznalt magyar és angol nyelvii modszereket hasznaltuk.

A normalizalt illesztés a szavak sorrendjét nem veszi figyelembe, ennek a biologiai
névelemek illesztésénél van jelentdsége, ahol a tobb tokenbdl alléo névelemekben a
szavak sorrendje gyakran valtozo, példaul a G-protein coupled receptor family C
group 5 member D fehérje megnevezése lehet 5 member of G-protein coupled recep-
tor family C group is. Mivel a szotarak nem tartalmazzak az Osszes lehetséges iras-
modot, a tokensorozat normalizalasakor a névelem tagjait rendszerint sorba rendezik,
illetve bizonyos stopszavakat nem vesznek figyelembe az illesztésnél.

5 Eredmények

A kilonboz6 névelem-felismerd rendszerek altal elért eredményeket a sztenderd F-
mérték metrika alkalmazasaval adjuk meg frazis- és tokenszinten. A frazisszinti kiér-
tékeléskor csak a névelem minden tokenjének egyezése szamitott jo jelolésnek, mig a
tokenszintli kiértékelés esetén minden tokenre megvizsgaltuk, hogy az automatikus
jelolés egyezik-e a kézi cimkével.

5.1 Bioldgiai névelemek felismerése

A szdtaralapi modszer fedése a szotar kibovitésének koszonhetden majdnem teljes
volt, de a pontossag csak a 0,25-0s értéket érte el. A szotar altal illesztett szavak és
azok hatarainak statisztikus javitasa a fedést 0,15-del csokkentette ugyan, de a pon-
tossag 0,86-ra nott igy dsszességében a névelem-felismerés pontossaga 0,40-rdl 0,85-
re nott. A kiértékelést frazis- és tokenszinten is elvégeztiik, az eredményeket az 1.
tablazat tartalmazza. Az altalunk fejlesztett névelem-felismerd rendszer eredményei a
szotar+CRF oszlopban talalhatdak.

1. tablazat: A szdtaralapi modszer és a statisztikai javitast alkalmazd bioldgiai
névelem-felismerd 6sszehasonlitasa.

szotar+CRF szotar

FRAZIS Pontossag 0,860 0,252
Fedés 0,838 0,979

F-mérték 0,849 0,401

TOKEN Pontossag 0,805 0,345
Fedés 0,835 0,969
F-mérték 0,819 0,509

Modszeriinket klasszikus statisztikai névelem-felismeré modszerekkel hasonlitot-
tuk Ossze. A 2. és 4. tablazatban statisztikai szotarral elnevezésti mérések soran a
statisztikai névelem-felismer6 a szotaralapu illesztés jeloléseit jellemzOként hasznalta.
Azt tapasztaltuk, hogy a szotarjellések alkalmazasa egyarant pozitivan befolyasolta a
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statisztikai jellés pontossagat, valamint fedését a szotar jeloléseit nem alkalmazd
valtozathoz képest.

2. tdblazat: A statisztikai modszerrel javitott szotarillesztést alkalma-
76 ¢s a hagyomanyos statisztikai bioldgiai névelem-felismerok eredmé-
nyeinek dsszehasonlitasa.

szotar+CRF  statisztikai statisztikai

szotarral

FRAZIS Pontossag 0,860 0,715 0,745
Fedés 0,838 0,643 0,678
F-mérték 0,849 0,677 0,710

TOKEN Pontossag 0,805 0,636 0,662
Fedés 0,835 0,598 0,631
F-mérték 0,819 0,617 0,646

A szotar+CRF alapi modszer a klasszikus megkozelitésnél minden tekintetben
jobban teljesitett, igy a névelem-felismerés F-mértéke 15 szazalékponttal meghaladta
a szotarat hasznalo, illetve 17 szazalékponttal a szotar nélkiili klasszikus statisztikai
megkdzelités teljesitményét.

5.2 Magyar tulajdonnevek felismerése

A biologiai névelemekhez hasonléan a magyar tulajdonnevek esetében is magas fe-
dést tapasztaltunk a szoétaralapti névelem-felismerd hasznalatakor, azonban itt a mod-
szer pontossaga nem volt annyira alacsony, mint a biologiai névelemek esetén. A
statisztikai javitds azonban a magyar tulajdonnevek esetében is jelentdsen, 17 szaza-
lékponttal javitotta a felismerés F-mérték szerinti teljesitményét. A frazis- ¢és
tokenszintii kiértékelés eredményeit a 3. tablazat tartalmazza.

3. tablazat: A szotaralapu és a statisztikai javitds modszerét hasznald magyar tulaj-
donnév-felismerd dsszehasonlitasa.

szotar+CRF szotar
FRAZIS Pontossag 0,981 0,695
Fedés 0,952 0,957
F-mérték 0,967 0,805
TOKEN Pontossag 0,980 0,755
Fedés 0,908 0,907
F-mérték 0,943 0,824

Az angol bioldgiai névelemektdl eltéréen a magyar nyelvii szovegekben talalhatd
tulajdonnevek felismerésénél a statisztikai modszerrel javitott szdtarillesztés nem ért
el jobb eredményt a szotart mint jellemzo6t alkalmazo klasszikus statisztikai modszer-
hez képest. Ennek oka valdszintileg az, hogy mig a biologiai szovegekben a szotarak-
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ban szereplé névelemek nagy része nem névelemkeént is el6fordul, a cikkekben sze-
replé magyar tulajdonnevek altalaban egyértelmiibbek voltak, igy egyszerii jellemz6-
ként felhasznalva a klasszikus feltételes véletlen mezdket alkalmazé moddszer is
eredményesen tudta alkalmazni, anélkiil, hogy a szdtarillesztés miatti fedéscsokkenés
negativan hatott volna a teljesitményre.

A 4. tablazat eredményeibdl latszik, hogy bar a pontossag tekintetében 10 szaza-
lékponttal felilmulta a klasszikus megkozelités altal elért eredményt a modszertink,
F-mérték szerinti teljesitménye fél szazalékponttal kisebb volt, mint a klasszikus
névelem-felismeroé.

4. tablazat: A statisztikai mddszerrel javitott szotarillesztést alkalma-
70 és a hagyomanyos statisztikai tulajdonnév-felismer6k eredményei-
nek dsszehasonlitasa.

szotar+CRF  statisztikai statisztikai

szotarral

FRAZIS Pontossag 0,981 0,902 0,971
Fedés 0,952 0,865 0,973

F-mérték 0,967 0,883 0,972

TOKEN Pontossag 0,980 0,895 0,960
Fedés 0,908 0,834 0,937

F-mérték 0,943 0,863 0,949

A szoétarat hasznald és nem hasznalo klasszikus statisztikai modszerek teljesitmeé-
nye ko6zott 9 szazalékpont a kiilonbség.

6 Konkluzio

A biologiai névelemek esetében az altalunk kifejlesztett hibrid megkozelités altal elért
eredmények alatdmasztjak, hogy egy kell6en nagy fedésti szotar segitségével eredmé-
nyesen ¢€s kelld pontossaggal ismerhet6ek fel bioldgiai entitasok nevei, anélkiil, hogy
lemondanank a szoétaralapi modszerek elényeirdl.

A magyar névelemek esetében a klasszikus modszeren nem javit megkozelitésiink
aminek oka valészinlileg az, hogy itt a tulajdonnév/koznév tobbértelmiség elenyé-
szben kicsi.

A jovOben tovabbi bioldgiai adatbazisok bevondsaval és a normalizacios modsze-
rek javitasaval olyan hibrid névelem-felismerdt kivanunk fejleszteni, amely egyszerre
tobb névelemtipus jelolését is el tudja végezni.
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