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В настоящее время в мире существуют сотни научных журналов, публикующих резуль-
таты исследований в различных областях биологии растений и агробиологии. Сотни тысяч меж-
дународных патентов содержат сведения по агробиотехнологии. Число статей и патентов со вре-
менем растет в экспоненциальной прогрессии. Например, изучению важнейшей сельскохозяйствен-
ной культуры Solanum tuberosum L. посвящено более 1,5 млн публикаций. Анализ такого огром-
ного количества экспериментальных фактов, представленных в текстовых источниках (научных 
публикациях и патентах), требует применения автоматизированных методов извлечения знаний 
(text-mining). Интеллектуальные методы автоматического анализа текстов уже широко применя-
ются в биологии и медицине для извлечения информации о свойствах и функции молекулярно-
генетических объектов. Основанные на таких методах системы осуществляют экстракцию пред-
ставленных в документах знаний, их интеграцию и представление в формализованном виде в 
соответствии с онтологией предметной области, и это отличает их от таких систем, как Google, 
Яндекс и др., где для поиска документов используются ключевые слова. Среди известных систем 
интеллектуального извлечения знаний из научных публикаций можно выделить STRING, LMMA, 
ConReg, GeneMania и др. Ранее впервые в России нами была разработана система интеллекту-
ального извлечения знаний в области биомедицины ANDSystem, которая содержит более 10 млн 
фактов о молекулярно-генетических взаимодействиях для человека и животных из более чем 25 
млн научных публикаций. Для извлечения знаний в ANDSystem используются специальные се-
мантико-лингвистические правила, позволяющие распознавать в естественноязыковых текстах 
взаимодействия между соответствующими объектами — белками, генами, метаболитами, лекар-
ства, микроРНК, биологическими процессами, заболеваниями и др. Однако задача автоматиза-
ции извлечения знаний из текстов по биологии растений, агробиологии и агробиотехнологиям до 
сих пор не решена, несмотря на ее актуальность. Целью настоящей работы была адаптация ме-
тодов, представленных в системе ANDSystem, для автоматического извлечения знаний по расте-
ниеводству и создание на этой основе базы знаний SOLANUM TUBEROSUM, содержащей ин-
формацию по генетике, маркерам, селекции, семеноводству, диагностике возбудителей заболева-
ний, средствам защиты и технологиям хранения картофеля. Онтология базы знаний включает 
данные словарей более чем по 20 типам объектов (молекулярно-генетические объекты — белки, 
гены, метаболиты, микроРНК, биологические процессы, биомаркеры и др.; сорта картофеля и их 
фенотипические признаки; болезни и вредители картофеля; биотические и абиотические факторы 
окружающей среды; агробиотехнологии возделывания, биотехнологии переработки и хранения 
картофеля и др.). Описание отношений между этими объектами, включая молекулярные, регуля-
торные и ассоциативные взаимодействия, содержит более 25 типов связей. Для извлечения ин-
формации о взаимодействиях в сумме создано более 5 тыс. семантических шаблонов. Значения 
точности и полноты извлечения знаний с помощью разработанных правил, оценка которых осу-
ществлялась с привлечением экспертного ручного анализа выборок текстов, составили соответ-
ственно более 65 % и 70 %. На основе разработанных подходов предполагается создание полно-
масштабной версии базы знаний SOLANUM TUBEROSUM.  

 

Ключевые слова: Solanum tuberosum, ANDSystem, text-mining, база данных, методы ав-
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В настоящее время изучение молекулярно-генетических систем 
начинает занимать основное место в геномных, протеомных, метаболомных 
и транскриптомных исследованиях в разных областях биологии, включая 
растениеводство (1-4). Особое значение новые подходы начали приобре-
тать при изучении взаимосвязи генотип—фенотип. Реконструкция и ана-
лиз генных сетей приходят на смену традиционным подходам, основан-
ным на поиске отдельных генов, отвечающих за формирование фенотипи-
ческих признаков растений, включая комплексные хозяйственно ценные 
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признаки, такие как резистентность к заболеваниям и вредителям, устой-
чивость к воздействию абиотических факторов, урожайность (5-8). Важ-
нейшим источником информации о молекулярно-генетических взаимо-
действиях, происходящих на внутриклеточном, межклеточном и организ-
менном уровнях организации растений, служат базы данных, обобщающие 
результаты экспериментов, научные публикации и патенты. Число публи-
каций увеличивается каждый год в экспоненциальной прогрессии. Даже 
при простом поисковом запросе по ключевому слову «potato» в системах 
Web of Science и Google Patents ответ включает информацию о более чем 
60 тыс. статей и 900 тыс. патентов. Многие из них содержат данные о мо-
лекулярно-генетических взаимодействиях. Быстрое накопление новых зна-
ний, представленных в научных публикациях и базах данных, существен-
ным образом связано с развитием экспериментальных высокопроизводи-
тельных омиксных технологий (геномных, транскриптомных, протеомных и 
метаболомных). Применение высокопроизводительных технологий секвени-
рования позволило расшифровать геном картофеля.  

В базе данных NCBI Genomes (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome) 
представлена версия генома картофеля GCA_000226075.1 SolTub_3.0 (9, 
10), включающая аннотацию 37966 белков. В другой базе данных NCBI 
Gene (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene) приведена информация о последо-
вательностях и функциях 33037 генов картофеля.  

Для установления взаимодействий между биологическими объек-
тами часто используют экспериментальные методы прямого анализа бе-
лок-белковых взаимодействий (дрожжевые двугибридные системы), тран-
скриптомный анализ (дифференциальная экспрессия и коэкспрессия ге-
нов) и т.д. В базе GEO (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gds) представлены дан-
ные более чем 1300 экспериментов по экспрессии генов картофеля, полу-
ченные с использованием транскриптомных технологий. Например, в ра-
боте Y. Ou с соавт. (11), представленной в GEO (GSE43237), проводился 
полногеномный анализ мишеней микроРНК в клубнях, хранящихся в хо-
лоде. В результате были выявлены 53 известных и 59 новых микроРНК, а 
также 70 генов-мишеней, потенциально вовлеченных в реакцию на низкие 
температуры хранения. В другой работе (12), также представленной в базе 
GEO (GSE56333), с помощью высокопроизводительного секвенирования 
изучали влияние инфекции Y-вируса картофеля на устойчивость картофе-
ля к личинкам колорадского жука.  

В мире активно развиваются базы данных, содержащие информа-
цию о молекулярно-генетических взаимодействиях, полученную в результа-
те анализа фактографических баз данных и научных публикаций. В частно-
сти, в базе PlantCyc (13-16) содержится информация о молекулярно-гене-
тических сетях более чем для 22 видов растений, включая картофель. База 
данных PotatoCyc (раздел PlantCyc по картофелю) содержит сведения о 558 
биологических путях, 5790 ферментах, 3122 реакциях и 2413 метаболитах. 
Однако эта база данных создана на основе ручного анализа научных публи-
каций, что гарантирует высокое качество данных, но неизбежно ведет к за-
держке в представлении фактов, опубликованных в научных статьях.  

Современное число публикаций и патентов — это так называемые 
big data (сверхбольшие объемы данных), эффективная обработка которых 
требует применения автоматического анализа текстов (text-mining). Техно-
логия автоматического извлечения знаний из научных публикаций наиболее 
активно развивается в биомедицине (17-21). Среди широко распространен-
ных систем анализа текстов по указанной тематике можно выделить 
STRING (22-24), LMMA (25) и ConReg (26). Система STRING включает 



 

65 

описания белок-белковых взаимодействий, которые подтверждены экспе-
риментально либо спрогнозированы различными методами (включая пред-
сказания по близости расположения генов в геноме, филогенетическим 
профилям, коэкспрессии). В системе STRING используется информация, 
экстрагированная из баз данных, а также полученная из публикаций с ис-
пользованием методов автоматического анализа текстов. Система LMMA 
предназначена для реконструкции биологических сетей на основе интегра-
ции данных литературы о молекулярных взаимодействиях и сведений по 
генной экспрессии, полученных в микрочиповых экспериментах. Она бази-
руется на оценках статистической значимости совстречаемости биологиче-
ских терминов в текстах из PubMed. ConReg — это плагин для системы 
Cytoscape (27), ориентированный на исследование генетической регуляции у 
эукариотических модельных организмов. Здесь данные по генетической ре-
гуляции взяты из разных баз и дополнены информацией о предсказанных 
сайтах связывания транскрипционных факторов, а также сведениями, извле-
ченными с помощью автоматического анализа текстов PubMed.  

Ранее нами была разработана система ANDSystem для автоматиче-
ской экстракции медико-биологических знаний из текстов PubMed с по-
мощью методов семантических шаблонов (28-30). Система ANDSystem 
включает модуль лингвистического анализа, который в автоматическом ре-
жиме осуществляет извлечение из произвольного текстового потока факто-
графической информации, относящейся к определенной предметной (про-
блемной) области согласно заданной онтологии. Модуль лингвистического 
анализа состоит из трех основных частей: морфологического анализатора, 
проблемно ориентированной онтологии и семантического анализатора. 
Морфологический анализатор реализует следующие функции: дескриптор-
ная разметка текста (распознавание в тексте включаемых в онтологию кон-
цептов, в том числе терминологических словосочетаний); лемматизация; 
частеречная разметка. Проблемно ориентированная онтология формирует 
концептуальную модель проблемной области. Семантический анализатор 
реализует функции концептуального поиска в тексте документа и интер-
фейс пользователя. Работа системы обеспечивается двумя основными сло-
варями: грамматический словарь поддерживает лемматизацию, частеречную 
разметку и распознавание словосочетаний по линейному контексту; онто-
логия поддерживает семантический анализ, включая элементы ограничен-
ного логического вывода. Кроме того, используется толковый словарь 
(слово либо словосочетание как концепт), интегрированный в онтологию.  

В настоящей работе проведена адаптация и настройка методов си-
стемы ANDSystem для автоматического извлечения знаний по генетике, 
маркерам, омиксным ресурсам, селекции, семеноводству, диагностике воз-
будителей заболеваний, средствам защиты и технологиям хранения карто-
феля с целью создания базы знаний SOLANUM TUBEROSUM. Настройка 
системы ANDSystem включала создание онтологии предметной области и 
семантико-лингвистических правил (шаблонов) для анализа естественно-
языковых текстов и извлечения знаний, формализованных согласно задан-
ной онтологии. Важная составляющая онтологии предметной области — 
словари объектов, информация о взаимодействиях, между которыми из-
влекается из текстов с использованием шаблонов. Созданная онтология 
базы знаний SOLANUM TUBEROSUM содержит словари более чем для 
20 типов объектов. В качестве молекулярно-генетических объектов рас-
смотрены белки, гены, метаболиты, микроРНК, биологические процессы, 
биомаркеры и др. Отдельными словарями представлены сорта картофеля и 
их фенотипические признаки, включая болезни картофеля. Большой раз-
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дел онтологии посвящен вредителям картофеля, а также биотическим и 
абиотическим факторам окружающей среды. Онтология также содержит 
словари агробиотехнологии возделывания, биотехнологии переработки и 
хранения картофеля. Анализ качества извлечения знаний с помощью со-
зданных шаблонов показал хорошую точность (65 %) и полноту (70 %). 

Онтологическая модель. Под онтологией нами понимается 
набор O = <C,R,F>. Здесь C = Ct + Co + Csp + Cti + Ci + Cr — это 
множество понятий предметной области (рис. 1), представленное 
следующими компонентами: Ct — множество типов объектов, Co — 
множество молекулярно-генетических объектов, заболеваний, про-
цессов и клеточных компонент и др., Csp — множество организмов, 
Cti — множество типов взаимосвязей между объектами, Ci — мно-
жество взаимосвязей между объектами, Cr — множество ролей объ-
ектов во взаимосвязях. R = {is_a, role, present, exists_in} + R1 описы-
вает множество отношений между понятиями заданной предметной 
области и, в свою очередь, состоит из подмножеств, описывающих 
взаимосвязи различных типов между объектами, допустимые роли 
объектов во взаимосвязях конкретного типа, отношение, связыва-
ющее молекулярно-генетические объекты с организмами, в которых 
они встречаются, и т.д. Третья компонента представлена множе-
ством F = {f: R1 -> Ci}, описывающим функцию интерпретации, 
которая состоит из взаимно однозначного отображения множества 
отношений R1 на множество типов объектов Ci.  

 

 

Рис. 1. Графическое представление онтологии ассоциативных семантических сетей, использо-
ванное для проектирования базы знаний SOLANUM TUBEROSUM. 

 

Структура базы знаний. С использованием разработанной он-
тологической модели представления данных была спроектирована база 
знаний SOLANUM TUBEROSUM. Она включает базу данных, содержа-
щую молекулярно-генетическую информацию, информацию о технологи-
ях, заболеваниях, факторах среды, полученную в результате анализа тек-
стов научных публикаций, патентов и баз данных. Кроме того, в базе зна-
ний представлены методы, которые использовались для извлечения зна-
ний из текстов, и методы, предназначенные для анализа молекулярно-
генетических сетей, имеющихся в базе данных. При создании базы знаний 
была использована реляционная СУБД MySQL 5.6. База данных содержит 
18 таблиц, описывающих следующие разделы: Plant, Potato Pathogens and 
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Pests, Environment, Technology, Bioinformatics, Associative networks (рис. 2).  
Раздел Plant. Раздел Plant предназначен для описания молекулярно-

генетических данных. В текущей версии базы знаний в этом разделе при- 
 

Рис. 2. Структура основных таблиц реляционной базы данных в разработанной базе знаний 
SOLANUM TUBEROSUM. 

 

ведена информация по картофелю, дополненная сведениями по семи мо-
дельным растениям (Solanum lycopersicum, Nicotiana tabacum, Arabidopsis tha-
liana, Oryza sativa Indica Group, Oryza sativa Japonica Group, Zea mays, 
Triticum aestivum). Молекулярно-генетические данные включают словари 
названий и их синонимов для генов (более 140000 терминов), белков (бо-
лее 19000 терминов), метаболитов (более 42594 терминов), микроРНК (бо-
лее 10000 терминов), генетических биомаркеров (более 20 терминов) и 
биологических процессов (более 100000 терминов). Отдельные словари 
представляют сорта картофеля (206 сортов), селекционно значимые каче-
ства, хозяйственно ценные признаки и потребительские свойства (более 
1300 терминов). Созданы специальные словари, описывающие более 100 
физиологических (фенотипических) признаков картофеля и болезней. 

Раздел Potato Pathogens and Pests. В нем содержатся словари молеку-
лярно-генетических объектов для 24 возбудителей заболеваний и вредите-
лей картофеля. Молекулярно-генетические данные, как и в разделе Plant, 
представлены генами (3451 ген), белками (476 белков), метаболитами и 
биологическими процессами. Отдельными словарями описаны маркеры 
резистентности к средствам защиты растений, а также молекулярные ми-
шени для химических средств защиты растений. 

Раздел Environment. Здесь представлены словари для двух типов 
объектов — биотических и абиотических факторов окружающей среды 
(соответственно более 100 и более 50 терминов). 

Раздел Technology. Следует отметить, что в качестве самостоятель-
ных объектов в разработанной базе знаний, наряду с молекулярно-генети-
ческими объектами и факторами окружающей среды, представлены раз-
личные технологии селекции, возделывания, защиты и диагностики забо-
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леваний картофеля, переработки и хранения. В текущей версии базы зна-
ний описано более 100 технологий. 

Раздел Associative networks. В качестве информационной модели 
предметной области использована ассоциативная семантическая сеть, 
имеющая вид ориентированного двудольного графа, вершины которого 
соответствуют объектам предметной области, а дуги задают отношения 
между ними. Для описания взаимодействий между молекулярно-генетиче-
скими объектами использованы отношения следующих типов: 1-й — фи-
зические взаимодействия, то есть образование короткоживущих или по-
стоянных молекулярных комплексов; 2-й — химические взаимодействия 
(каталитические реакции и процессы) по типу субстрат—фермент—продукт, 
в которых участвуют белки (ферменты) и низкомолекулярные соединения 
(метаболиты), в том числе реакции протеолитического расщепления одно-
го белка (субстрата) другим белком (протеолитическим ферментом), по-
странсляционные модификации белков (фосфорилирование, гликозилиро-
вание и т.д.); 3-й — регуляторные взаимодействия, включая регуляцию 
экспрессии генов транскрипционными факторами, регуляцию активности 
или функции белка другими белками, регуляцию (или осуществление) 
транспорта одних белков другими белками, регуляцию стабильности или 
деградации одних белков другими белками или метаболитами (регуляторные 
события также будут подразделяться по эффекту, оказываемому одним объ-
ектом на другой, то есть усиление или ослабление процесса); 4-й — коэкс-
прессия (одновременная экспрессия нескольких генов), которая была вы-
звана общими регуляторными механизмами, активизирующими экспрес-
сию при изменяющихся условиях в клетке; 5-й — ассоциативные связи (в 
эту категорию входят неклассифицированные связи между молекулярно-
генетическими объектами, а также связи между молекулярно-генетиче-
скими объектами и объектами, соответствующими понятиям селекции, 
феномики и семеноводства, фитопатологии, диагностики, средствам за-
щиты, агробиотехнологиям возделывания и биотехнологиям переработки 
и хранения картофеля). Взаимоотношения между понятиями селекции, 
феномики и семеноводства, заболеваниями, приемами диагностики и 
средствами защиты, технологиями основаны на различного типа регуля-
торных связях (положительная и отрицательная регуляция), а также свя-
зях, описывающих вовлечение, применение, ассоциативные связи и др.  

Раздел Bioinformatics. С базой знаний тесно связан специально раз-
работанный раздел, в котором представлены биоинформатические методы 
анализа экспериментальных данных по молекулярным механизмам функ-
ционирования анализируемых биологических систем, приоритезации ге-
нов, предсказанию маркеров, планированию экспериментов и др. Анализ 
осуществляется на основании экспериментальных данных, вводимых 
пользователем, а также данных по сети молекулярно-генетических взаи-
модействий, автоматически извлекаемых из раздела Associative networks.  

В настоящее время активно развивается направление биоинформа-
тического анализа экспериментальных данных, связанное с задачей прио-
ритезации генов при выявлении среди них наиболее важных для изучае-
мых биологических процессов (включая ответ на биотические и абиотиче-
ские факторы окружающей среды), фенотипических (физиологических) при-
знаков, заболеваний и т.д. (31, 32). Для этого в систему SOLANUM TUBE-
ROSUM интегрированы методы известного пакета программ GUILD 
(http://sbi.imim.es/web/index.php/research/software/guildsoftware), основанные 
на анализе структуры графа генных сетей (33). На рисунке 3 приведен 
пример приоритезации генов, специфически контролирующих метаболизм 
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крахмала, которые могут представлять интерес в качестве кандидатов для 
селекционной работы. В описываемом случае критериями для приоритеза-
ции служило число связей генов-кандидатов с реперными генами в рекон-
струированной генной сети, ассоциированной с метаболизмом крахмала.  

 

А 

 
Б 

Рис. 3. Пример использования структурного анали-
за графов генной сети, ассоциированной с метабо-
лизмом крахмала в разработанной базе знаний SO-
LANUM TUBEROSUM (А), для поиска новых по-
тенциально важных для селекции генов, специфиче-
ски контролирующих метаболизм крахмала, по кри-
териям оценки приоритета (Б): а — S = 0,8 (мак-
симальный приоритет), ген-кандидат (отмечен чер-
ным кружком) напрямую взаимодействует с тре-
мя известными ключевыми участниками метабо- 

 

лизма крахмала (реперные гены, представлены кружками большего размера); б — S = 0,0346, 
ген-кандидат связан с реперным геном через четыре гена-посредника; в — S = 0,0115 (ми-
нимальный приоритет), ген-кандидат связан с реперным геном через хаб. Выявленный ген-
кандидат с наибольшим приоритетом — potato starch branching enzyme 22.1 (отмечен стрелкой). 

 

Еще один класс биоинформатических методов, реализованный в 
SOLANUM TUBEROSUM, основан на оценках обогащенности биологи-
ческих процессов генами, идентифицированными в эксперименте (напри-
мер, при транскриптомном анализе). Такие методы широко используются 
в известных компьютерных системах, предназначенных для интерпретации 
экспериментальных данных, например DAVID (34), PANTHER (35, 36), 
GORILLA (37, 38) и др.  

Извлечение знаний с помощью семантико-лингвистиче-
ских шаблонов. В системе ANDSystem тексты распознаются модулем 
лингвистического анализа, на вход которому подается текстовый поток 
фактографической информации, относящейся к определенной предметной 
(проблемной) области. Проблемно ориентированная онтология, реализо-
ванная в SOLANUM TUBEROSUM, формирует концептуальную модель 
знаний. В модуле лингвистического анализа используются морфологиче-
ский и семантический анализаторы. Морфологический анализатор выпол-
няет дескрипторную разметку текста (распознавание в тексте включаемых 
в онтологию концептов, в том числе терминологических словосочетаний), 
лемматизацию (приведение слова к нормальной форме), частеречную раз-
метку. Семантический анализатор осуществляет концептуальный поиск 
знаний в обработанном морфологическим анализатором тексте с помщью 
семантико-лингвистических шаблонов. Для лемматизации и частеречной 
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разметки используется грамматический словарь. Функциональная схема 
системы извлечения знаний о взаимодействиях между объектами онтоло-
гии в базе знаний SOLANUM TUBEROSUM представлена на рисунке 4. 

 

 

Рис. 4. Функциональная схема системы извлечения знаний о взаимодействиях между объектами 
онтологии в разработанной базе знаний SOLANUM TUBEROSUM. 

 

Исходными данными при этом служат внешние источники инфор-
мации, включающие три группы фактографических баз данных, используе-
мых для составления словарей, извлечения знаний о молекулярно-генетиче-
ских объектах и извлечения знаний о молекулярных взаимодействиях в клет-
ке и генных сетях, а также базы библиографических данных (для извлечения 
знаний с помощью семантико-лингвистических шаблонов о взаимодействи-
ях между объектами онтологии базы знаний SOLANUM TUBEROSUM).  

Семантико-лингвистические шаблоны представляют собой структу-
рированные записи с информацией о типах объектов, словарях, правилах 
анализа текстов или регулярных выражениях и метаописание семантики 
взаимодействия. Структура шаблона включает следующие основные группы 
полей: Регулярное выражение, Словари, Взаимодействия, Атрибуты объек-
та, Атрибуты взаимодействия. Регулярное выражение определяет порядок 
расположения в анализируемом предложении имен объектов и специальных 
слов-связок, указывающих на заданный тип взаимодействий между кон-
кретными объектами. Структура регулярного выражения представляет собой 
последовательность идентификаторов словарей объектов и словарей слов-
связок. В качестве разделителя между идентификаторами словарей исполь-
зуется символ «». В регулярном выражении также может указываться допу-
стимое число слов, не являющихся именами объектов, которые могут рас-
полагаться между названиями объектов в предложении. Кроме того, регу-
лярное выражение может содержать отрицание. Всего нами было разрабо-
тано около 5000 таких семантико-лингвистических шаблонов, используемых 
в ANDSystem для извлечения знаний из текстов научных публикаций. 

В качестве примера рассмотрим шаблон для извлечения связей 
между генами и фенотипами организма (см. рис. 5, A), адаптированный 
для базы знаний SOLANUM TUBEROSUM. В этом шаблоне в качестве 
объектов используются словари ГЕН, ФЕНОТИП, ОРГАНИЗМ и ТЕХ-
НОЛОГИЯ, а в качестве слов-связок — словари «regulation» и «identifica-
tion». Из регулярного выражения следует, что объект 1 (некий ген из сло-
варя ГЕН) вовлечен в регуляцию объекта 2 (некий фенотип из словаря 
ФЕНОТИП). Можно видеть, что у объектов и у взаимодействий между 
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этими объектами есть свои атрибуты. В рассматриваемом примере объек-
ты 3 и 4 — это соответственно организм и технология для объекта 1. В то 
же время объект 3 представляет собой атрибут взаимодействия для объекта 
1, указывающий на организм, в котором оно осуществляется.  
 

А 

 
Б 

 
Рис. 5. Примеры структуры семантико-лингвистического шаблона, используемого в ANDSystem (А), 
и компьютерной выдачи результатов его отработки (Б) при извлечении информации о взаимо-
действиях объектов в предложении из статьи J.H. Hämäläinen с соавт. (39) в базе знаний SO-
LANUM TUBEROSUM. 
 

По существу, шаблон содержит всю информацию о типах объектов 
и типах их взаимоотношений без уточнения названий конкретных объек-
тов. В результате отработки шаблона из текстов идентифицируются кон-
кретные имена объектов, которые удовлетворяют заданному регулярному 
выражению. В случае применения рассмотренного шаблона к предложе-
нию «The chromosomal location of the major gene Ryadg controlling extreme 
resistance to potato virus Y (PVY) in Solanum tuberosum subsp. andigena was 
identified by RFLP analysis of a diploid potato population» (39) (см. рис 5, 
Б) выдача ответа имеет следующий вид. В рассматриваемом случае объ-
екту 1 соответствует ген Ryadg, объекту 2 — фенотип resistance to potato 
virus Y (PVY), объекту 4 — организм Solanum tuberosum subsp. andigena, а 
объекту 5 — технология RFLP analysis. 

Таким образом, создана начальная версия базы знаний для хране-
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ния информации по генетике, селекции, семеноводству, диагностике воз-
будителей заболеваний, средствам защиты и технологиям хранения карто-
феля, для чего разработана соответствующая онтология (включает словари 
понятий по генетике, селекции, феномике и семеноводству, агробиотех-
нологиям возделывания и биотехнологиям переработки и хранения карто-
феля, заболеваниям, вредителям, диагностике и средствам защиты, факто-
рам окружающей среды и др.). Выполнена настройка методов ANDSystem 
для извлечения знаний из текстов научных публикаций, патентных и фак-
тографических баз данных в предметной области, задаваемой созданной 
онтологией, и адаптация ранее разработанных пользовательских интер-
фейсов. С помощью этой системы планируется провести масштабный ав-
томатический анализ текстов научных публикаций и патентных баз дан-
ных. Также предполагается значительно расширить объемы словарей базы 
знаний за счет извлечения новых имен объектов в процессе анализа. 
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A b s t r a c t  
 

Currently there are hundreds of scientific journals that publish research results in various 
fields of plant biology and agrobiology. Hundreds of thousands of international patents contain a 
variety of information on agricultural biotechnology. The number of articles and patents is increasing 
over time in an exponential progression. For example, there are more than 1.5 million publications 
devoted to the study of Solanum tuberosum that is one of the most important crops in the world. 
Analysis of such huge number of experimental facts presented in text sources (scientific publications 
and patents), requires the use of automated methods for knowledge extraction (text-mining). Intelli-
gent automatic text analysis techniques are already widely used in biology and medicine to extract 
information about the properties and functions of molecular genetic objects. Unlike search engines 
such as Google, Yandex and others, that search documents by keywords, such text-mining methods are 
aimed at the automatic extraction of knowledge presented in the documents, knowledge integration and 
formalization according to the defined ontology. Among the known systems for intelligent knowledge 
extraction from scientific publications STRING, LMMA, ConReg, GeneMania and others can be 
listed. For the first time in Russia, we have previously developed a system, named ANDSystem, for 
automatic intelligent knowledge extraction in biomedicine. ANDSystem contains more than 10 million 
facts about molecular-genetic interactions extracted from more than 25 million scientific publications. 
For knowledge extraction in ANDSystem, specially developed semantic and linguistic rules are used 
for recognition of interactions between biological objects such as, proteins, genes, metabolites, drugs, 
miсroRNA, biological processes, diseases and others in natural language texts. However, the problem 
of development of methods for automatic knowledge extraction from the texts in plant biology, agro-
biology and agrobiotechnology remains still unsolved and has a high relevance. The aim of this work 
was to adapt the methods of automatic knowledge extraction, presented in ANDSystem, to the field 
of crop production and to create on this basis a SOLANUM TUBEROSUM knowledge base, con-
taining information on genetics, markers, breeding and selection of potatoes, its pathogens and pests, 
storage and processing technologies and others. The knowledge base ontology contains dictionaries, 
corresponding to more than 20 types of objects, including molecular genetic objects (proteins, genes, 
metabolites, microRNA, biological processes, biomarkers, etc.), potato varieties and their phenotypic 
traits, diseases and pests of potato, biotic and abiotic environmental factors, biotechnologies of culti-
vation, processing and storage of potato, and others. Also, the ontology contains more than 25 types 
of interactions that describe various relationships between the above listed objects, including molecu-
lar interactions, regulatory events and associative links. More than 5 thousand semantic templates 
were created to extract information about the interactions. The accuracy and recall of knowledge 
extraction by the developed method were assessed with the expert manual analysis of the text corpus 
and reached more than 65 % and 70 %, respectively. The full-scale version of the knowledge base 
SOLANUM TUBEROSUM will be created on the basis of the developed approaches. 

 

Keywords: Solanum tuberosum, ANDSystem, text-mining, database, automatic knowledge 
extraction from texts. 


