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“A beleza de uma tecnologia ecológica – uma ecotecnologia, ou uma tecnologia
libertária, ou uma tecnologia alternativa – é que as pessoas podem entendê-la se

estiverem dispostas a tentar dedicar algum grau de esforço para isso. É a
simplicidade, sempre que possível, é a pequena escala, sempre que possível. É

disso que estou falando. Não estou falando em voltar ao paleolítico, não estou
falando em voltar para as cavernas. Não podemos voltar a isso e acho que não

queremos voltar a isso.”

(Murray Bookchin)



RESUMO

Este estudo apresenta o SWeePtex, uma metodologia para a geração de incorpora-
ções vetoriais de texto (text embeddings) por meio de projeção aleatória, inspirada
em técnicas de Bioinformática. A abordagem permite a criação de modelos a partir
do zero (from scratch), sendo particularmente útil em domínios específicos. O SWe-
ePtex adapta o método SWeeP (Spaced Words Projection), originalmente concebido
para sequências biológicas, partindo da premissa de que a linguagem natural e as
sequências biológicas compartilham uma estrutura comum de sequências de entida-
des elementares. Esta analogia é formalizada por meio do conceito de texto como uma
sequência biológica (Biological Sequence-Like, BSL), na qual textos são codificados
no formato FASTA para a aplicação direta de métodos de Bioinformática. A proposta
é desenvolvida por meio de três artigos: o Artigo 1 introduz o framework Biotext, que
integra o SWeePtex por meio da manipulação de textos em BSL; o Artigo 2 apresenta
uma avaliação quantitativa por meio de uma plataforma de comparação; e o Artigo 3
apresenta o TXTree (Text Tree), um gerador de interface portátil para a exploração
de literatura. Consequentemente, o SWeePtex contribui para uma perspectiva episte-
mológica alternativa na modelagem de linguagem, fundamentada em princípios ma-
temáticos e de representação distintos dos paradigmas de aprendizado profundo pre-
dominantes. Como resultado, o SWeePtex estabelece-se como uma alternativa viável,
atuando como um contraponto construtivo e um catalisador de soluções futuras. Qua-
litativamente, sua viabilidade e relevância são atestadas por meio de exemplos de uso
e de uma publicação científica revisada por pares. Quantitativamente, embora resul-
tados preliminares o mostrem comparável a modelos neurais compactos, reconhece-
se que barreiras metodológicas de avaliação permanecem e devem ser abordadas
em projetos futuros. Assim, o SWeePtex demonstra a generalização bem-sucedida
do SWeeP para além do seu domínio original, posicionando-o como uma técnica ba-
seada no paradigma da projeção aleatória com potencial abrangente. Para fomentar
avanços, o software está publicamente disponível em duas implementações: o pacote
Biotext no PyPI (https://pypi.org/p/biotext) e a aplicação TXTree no SourceForge
(https://sf.net/p/txtree).

Palavras-chaves: Bioinformática. Processamento de linguagem natural. Método de
projeção aleatória. Exploração de literatura. Modelagem linguística. Mineração de tex-
tos.



ABSTRACT

This study presents SWeePtex, a methodology for generating text embeddings via ran-
dom projection, inspired by Bioinformatics techniques. The approach enables the cre-
ation of models from scratch, proving particularly useful for specific domains. SWeeP-
tex adapts the SWeeP method (Spaced Words Projection), originally conceived for
biological sequences, based on the premise that natural language and biological se-
quences share a common structure of elementary entity sequences. This analogy is
formalized through the concept of text as a biological sequence (Biological Sequence-
Like, BSL), where texts are encoded in the FASTA format for the direct application
of Bioinformatics methods. The proposal is developed across three articles: Article 1
introduces the Biotext framework, which integrates SWeePtex by manipulating BSL
texts; Article 2 provides a quantitative evaluation through a benchmarking platform;
and Article 3 presents TXTree (Text Tree), a portable interface generator for litera-
ture exploration. Consequently, SWeePtex contributes to an alternative epistemolog-
ical perspective in language modeling, grounded in mathematical and representational
principles distinct from prevailing deep learning paradigms. As a result, SWeePtex es-
tablishes itself as a viable alternative, serving as a constructive counterpoint and a
catalyst for future solutions. Qualitatively, its feasibility and relevance are supported
by usage examples and a peer-reviewed scientific publication. Quantitatively, although
preliminary results indicate it is comparable to compact neural models, methodological
evaluation barriers remain and must be addressed in future projects. Thus, SWeePtex
demonstrates the successful generalization of the SWeeP beyond its original domain,
positioning it as a random-projection-based technique with broad potential. To foster
progress, the software is publicly available in two implementations: the Biotext package
on PyPI (https://pypi.org/p/biotext) and the TXTree application on SourceForge
(https://sf.net/p/txtree).

Keywords: Bioinformatics. Natural language processing. Random projection method.
Literature exploration. Linguistic modeling. Text mining.
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1 INTRODUÇÃO

Os Grandes Modelos de Linguagem (Large Language Models, LLMs) repre-
sentam um paradigma vigente no processamento de linguagem natural e na geração
de representações vetoriais de texto (embeddings). Sua aplicação prática, contudo, en-
frenta desafios substanciais. A abordagem de aprendizado profundo (deep learning),
além de exigir custos computacionais proibitivos em muitos cenários (Schwartz et al.,
2020), é inerentemente opaca. Essa falta de transparência constitui um obstáculo epis-
temológico: sem compreender como o significado é construído a partir dos textos,
torna-se impossível realizar otimizações estruturais profundas ou conceber alternati-
vas eficientes. O problema é agravado pela tendência de modelos excessivamente
generalistas de produzir representações superficiais ou enviesadas (Currie, 2023), o
que reforça a urgência por métodos com funcionamento interno transparente e auditá-
vel (Scorzato, 2024).

No campo da pesquisa científica, há a tendência de executar LLMs localmente,
buscando maior privacidade, custos reduzidos e reprodutibilidade (Hutson, 2024). Fer-
ramentas como o Ollama (Ollama, 2026) viabilizam a execução local de modelos como
Llama, Phi e Gemma. Contudo, essa prática apenas mitiga questões de infraestrutura,
sem abordar o cerne do problema: a criação e o refinamento (fine-tuning) de modelos
nesse paradigma permanecem processos extensivos e computacionalmente custosos
(Li et al., 2025; Yao et al., 2022). A barreira persiste porque a complexidade e a opa-
cidade do mecanismo de aprendizado profundo dificultam uma reengenharia eficiente.
Portanto, a exploração de paradigmas alternativos torna-se conveniente e necessária.
Um caminho promissor é o desenvolvimento de métodos cujo mecanismo de forma-
ção de vetores seja matematicamente simples e transparente, permitindo não apenas
uma execução eficiente, mas também uma compreensão teórica que guie a criação
de modelos sustentáveis em domínios específicos.

Como paradigma alternativo para a incorporação vetorial de textos, a projeção
aleatória possibilita a interpretabilidade por meio de operações matemáticas diretas e
transparentes. Seu fundamento teórico é o lema de Johnson-Lindenstrauss (Johnson;
Lindenstrauss, 1984), que garante a preservação aproximada das distâncias entre ve-
tores após sua projeção em um espaço de dimensão inferior, ainda suficientemente
grande para assegurar a representatividade dos dados. Neste processo, a projeção
aleatória atua como um mecanismo de extração de características (feature extraction):
as combinações definidas pela matriz de projeção criam novas dimensões sintéticas
que capturam padrões e relações presentes na representação inicial de alta dimen-
sionalidade do texto. Dessa forma, o método funciona como um processo auditável,
transformando a alta dimensionalidade dos textos em representações compactas e es-
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truturalmente consistentes, nas quais cada etapa da transformação é explicitamente
compreensível (Ganguli; Sompolinsky, 2012).

Analogamente à cognição animal, a projeção aleatória funciona como um me-
canismo de abstração. Ela combina aleatoriamente características (features) sensori-
ais de alta dimensionalidade para formar representações mentais compactas (embed-
dings). Embora envolva uma perda seletiva de informação, essa compressão preserva
relações fundamentais de similaridade estrutural. Isso remete à hipótese de codifica-
ção eficiente de Barlow (Barlow; Rosenblith, 1961). Conforme esta hipótese, tanto
sistemas biológicos quanto artificiais podem comprimir dados sensoriais em represen-
tações de menor dimensionalidade. Este processo filtra ruído e retém informações
semanticamente relevantes, assegurando, assim, a eficiência computacional (Ganguli;
Sompolinsky, 2012).

O método SWeeP (Spaced Words Projection) (De Pierri et al., 2020) aplica
projeções aleatórias à representação de sequências biológicas, com sua eficácia con-
solidada em diversos estudos (Silva Filho et al., 2021; De Pierri et al., 2020; Perico
et al., 2022; Raittz et al., 2021). Dada uma adaptação adequada, sua aplicação pode
ser estendida ao domínio da linguagem natural. Na implementação original, o SWeeP
processa entradas no formato FASTA, que utiliza cadeias de caracteres para represen-
tar dados biológicos. Portanto, ao codificar textos em formato análogo ao de sequên-
cias biológicas (Biological Sequence-Like, BSL), viabiliza-se a criação do SWeeP para
textos (SWeePtex). Esta transposição conceitual da Bioinformática permite incorporar
características epistemológicas frequentemente desejáveis na área, estabelecendo,
assim, um novo caminho para a investigação.

Este estudo apresenta três artigos que detalham a concepção, aplicação e
avaliação do SWeePtex, com a finalidade de analisar o comportamento em relação
às problemáticas mencionadas e a contribuição para o paradigma da projeção aleató-
ria. O primeiro1 introduz a metodologia, descreve o pacote de programação e fornece
um exemplo de uso. O segundo2 apresenta uma análise quantitativa que compara a
abordagem com modelos baseados em redes neurais artificiais. Por fim, o terceiro3

demonstra a aplicação prática por meio do TXTree, uma ferramenta em linha de co-

1Artigo 1 – Biotext with SWeePtex: Bioinformatics Tricks to Perform Fast, Accurate, and Content-
specific String Embedding (Biotext com SWeePtex: Truques de Bioinformática para Realizar Incorpora-
ção de Textos Rápida, Precisa e Específica ao Conteúdo)

2Artigo 2 – SWeePtex-Emb: Benchmarking Random Projection-Based Text Embeddings Inspired
by Bioinformatics (SWeePtex-Emb: Avaliação Comparativa de Incorporações de Texto Baseadas em
Projeção Aleatória Inspiradas pela Bioinformática)

3Artigo 3 – TXTree: A Visual Tool for PubMed Literature Exploration by Text Mining (TXTree: Uma
Ferramenta Visual para Exploração de Literatura do PubMed por Mineração de Textos)
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mando que viabiliza a geração de uma interface visual portátil para exploração de
literatura baseada em HTML (HyperText Markup Language), denominada HTML-TM
(HTML for Text Mining).

1.1 MOTIVAÇÃO

Reconhece-se a necessidade de desenvolver métodos para a incorporação
de textos (text embedding) que priorizem a interpretabilidade e sejam, simultanea-
mente, computacionalmente acessíveis. O avanço dos Grandes Modelos de Lingua-
gem (LLMs) baseados em redes neurais profundas trouxe capacidades notáveis, mas
também consolidou um paradigma no qual o processo exato de formação dos vetores
de incorporação é complexo e frequentemente não linear. Para favorecer a compreen-
são teórica e o desenvolvimento científico, é fundamental que se compreendam e se
descrevam claramente os mecanismos pelos quais as representações são construí-
das, desde os dados de entrada até os vetores de saída.

A motivação primária deste trabalho é a busca por um paradigma alternativo
de representação que promova a transparência metodológica e a compreensibilidade.
Essa clareza teórica é um requisito para a criação de ferramentas mais acessíveis e
reprodutíveis. Quando o processo de formação dos vetores é matematicamente explí-
cito e cada etapa da transformação textual é logicamente compreensível, viabiliza-se
a implementação de sistemas que podem ser auditados, replicados e adaptados com
confiança pela comunidade de pesquisa. Esse entendimento detalhado permite de-
rivar novos modelos, testar hipóteses linguísticas de forma controlada e explorar e
refinar a relação entre a estrutura textual e a representação matemática.

A eficiência computacional constitui uma motivação consequente nesta pro-
posta. Ela surge como um benefício característico de abordagens que, por serem
fundamentadas em operações matemáticas diretas e bem definidas, dispensam pro-
cessos de otimização iterativa de alto custo.

Diante do objetivo de favorecer uma compreensão teórica que viabilize fer-
ramentas acessíveis e reprodutíveis, motiva-se a investigação de paradigmas com
bases matemáticas explícitas e transparentes. A inspiração da Bioinformática é espe-
cialmente pertinente, pois este campo já oferece um conjunto de métodos fundamen-
tados e interpretáveis para a representação de sequências de caracteres. Este legado
fornece um caminho claro e reprodutível para modelar a linguagem natural de forma
acessível ao escrutínio e ao desenvolvimento científico.
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1.2 JUSTIFICATIVA

A adaptação de métodos da Bioinformática para o processamento de lingua-
gem natural é uma abordagem metodologicamente sólida. Essa área já oferece técni-
cas comprovadas para a representação e a comparação de sequências de caracteres,
cuja estrutura fundamental é análoga à dos textos. Tanto as sequências biológicas
(de nucleotídeos ou aminoácidos) quanto as linguísticas (de letras e palavras) são
definidas pela ordem de seus elementos constituintes, que determina sua função ou
significado. Essa similaridade estrutural fundamenta a transposição de um domínio
para o outro.

A abordagem central do SWeePtex é a projeção aleatória, que atua simulta-
neamente como mecanismo de extração de características e de redução de dimen-
sionalidade. O fundamento teórico é garantido pelo lema de Johnson-Lindenstrauss,
que assegura a preservação aproximada das relações estruturais entre os dados. Di-
ferentemente do processo de treinamento de redes neurais, que é iterativo e gera
representações indiretas, a projeção aleatória gera vetores por meio de operações
aritméticas lineares aplicadas a uma matriz fixa. Este processo direto confere ao mé-
todo uma transparência intrínseca, tornando explícita, auditável e matematicamente
interpretável a transformação completa de texto em vetor.

A implementação desses princípios no método SWeePtex viabiliza, de forma
crítica, uma compreensão lógica e completa da representação. Cada operação, desde
a decomposição do texto em k-mers até a projeção final, mantém uma relação in-
terpretável com os dados originais. Esta rastreabilidade é essencial para aplicações
científicas que exigem validade analítica, reprodutibilidade e a capacidade de explicitar
e testar os mecanismos subjacentes à representação linguística.

1.3 OBJETIVOS

1.3.1 Objetivo geral

Propor, desenvolver e validar a transposição do método SWeeP, baseado em
projeção aleatória e originário da Bioinformática, para a criação de representações
vetoriais de textos (SWeePtex). Esta validação, ancorada na premissa comum de tratar
sequências de elementos interdependentes, materializa-se em três artigos científicos
que constituem o núcleo desta tese.



18

1.3.2 Objetivos específicos

• Transpor e implementar o método: desenvolver e disponibilizar um pacote de
software documentado que implemente a adaptação do algoritmo SWeeP para
dados textuais (SWeePtex), garantindo usabilidade e reprodutibilidade. Este de-
senvolvimento constitui o núcleo do Artigo 1.

• Avaliar quantitativamente: realizar uma avaliação comparativa (benchmark ) do
desempenho do SWeePtex, contrastando sua efetividade e eficiência computa-
cional com métodos do estado da arte baseados em redes neurais artificiais.
Esta análise é apresentada no Artigo 2.

• Demonstrar a aplicabilidade prática: validar a utilidade do método em um cená-
rio real por meio do desenvolvimento de uma ferramenta para a exploração de
literatura científica (TXTree). Esta demonstração consolida a aplicabilidade do
SWeePtex e é detalhada no Artigo 3.

• Discutir a contribuição: com base nos três artigos, delinear o panorama atual e
o potencial do SWeePtex.
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2 RESULTADO

O resultado deste estudo é composto por três artigos, escritos na língua in-
glesa, que atendem aos objetivos específicos delineados.

O Artigo 1 concretiza o primeiro objetivo específico ao propor formalmente a
adaptação do algoritmo SWeePtex. Introduz o pacote de software implementado em
Python, documentado e com exemplo de uso, que viabiliza a criação de incorporações
(embeddings) a partir do zero (from-scratch), garantindo usabilidade, reprodutibilidade
e interpretabilidade.

O Artigo 2 atende ao segundo objetivo específico ao apresentar uma avalia-
ção comparativa (benchmark ) com modelos baseados em redes neurais artificiais. A
análise identifica desafios metodológicos no processo comparativo que precisam ser
abordados em estudos futuros, mas também destaca potenciais quantitativos relevan-
tes para o método, bem como caminhos a seguir.

O Artigo 3 cumpre o terceiro objetivo específico por meio do desenvolvimento
da ferramenta TXTree, que aplica o SWeePtex para converter resultados de buscas do
PubMed em uma interface visual interativa (HTML-TM). A ferramenta valida a utilidade
do método em um cenário real de exploração de literatura, sendo operável localmente
e fornecendo vetores para análises programáticas adicionais.

Cada um dos artigos, reproduzidos integralmente nas seções subsequentes,
é precedido por uma breve contextualização em língua portuguesa. Estas contextuali-
zações resumem o conteúdo e a contribuição.

Após a apresentação dos artigos, o quarto objetivo específico é atingido no ca-
pítulo de discussão, que integra as contribuições e os entendimentos alcançados com
o propósito de explorar criticamente as implicações teóricas e práticas, analisando os
potenciais e as limitações do método SWeePtex em sua situação atual.
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2.1 ARTIGO 1 – BIOTEXT COM SWEEPTEX: FUNDAMENTAÇÃO METODOLÓGICA

O Artigo 1 introduz o framework Biotext, que adapta técnicas da Bioinformática
ao domínio do Processamento de Linguagem Natural (NLP). Seu cerne metodológico
reside na reconfiguração do algoritmo SWeeP, originalmente concebido para a análise
de sequências biológicas, para a representação vetorial de textos. Essa transposição
é viabilizada por duas estratégias de codificação distintas: o AMINOcode, que gera
uma representação compacta por perda irreversível de informação, e o DNAbits, que
preserva a codificação original sem perdas.

O método resultante, denominado SWeePtex, opera em duas etapas princi-
pais. Primeiro, constrói vetores de alta dimensionalidade a partir da contagem de pa-
drões de palavras espaçadas na sequência codificada. Em seguida, aplica uma pro-
jeção pseudoaleatória conforme o lema de Johnson-Lindenstrauss. Esta etapa não é
concebida meramente como redução de dimensionalidade, mas sim como uma téc-
nica ativa para a captura e incorporação de características semanticamente relevan-
tes.

Complementarmente, o framework inclui uma técnica de incorporação (em-
bedding) contextual por média, aplicável a palavras e documentos. Inspirada no prin-
cípio distribucional, que postula que o significado de uma palavra é definido pelos
contextos em que ocorre (Firth, 1957), esta abordagem permite que a representação
lexical transcenda a ocorrência isolada, absorvendo o contexto semântico comparti-
lhado entre os documentos em que a palavra aparece.

O artigo posiciona e conceitua a proposta com base em uma revisão da li-
teratura sobre técnicas de modelagem de vetores linguísticos. Para contextualizá-la
e evidenciar seus contrapontos, são apresentados tanto métodos recentes baseados
em aprendizado profundo quanto exemplos do paradigma da aleatoriedade. Destes
últimos, destaca-se o estudo de Kanerva (1994), que estabelece uma relação funda-
mental entre processos cognitivos biológicos e a vetorização mediada pela aleatorie-
dade.

Uma contribuição da abordagem reside na interpretabilidade do método. Di-
ferentemente de modelos de aprendizagem profunda que funcionam como sistemas
opacos, o SWeePtex mantém um vínculo direto e transparente entre características
textuais originais e representações vetoriais finais, permitindo o endereçamento por
conteúdo e maior controle analítico. Além disso, as etapas de geração dos vetores
baseiam-se em operações conhecidas e teoricamente justificadas.

A formalização e a análise da complexidade computacional das abordagens
do Biotext são apresentadas em nível teórico, incluindo AMINOcode, DNAbits, SWeeP-
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tex e a incorporação com SWeePtex. A partir da teorização, justifica-se o aspecto do
custo computacional, embora se destaque a importância de uma análise assintótica
empírica como pesquisa futura.

O texto evidencia a publicação prévia sobre Yoga (Ieger-Raittz et al., 2025)
como validação qualitativa da abordagem, mas também inclui uma nova implementa-
ção com o pacote Python e um exemplo de uso com 14.984 resumos da MEDLINE
sobre tioredoxina. O resultado demonstra a capacidade do método de identificar agru-
pamentos semânticos de termos especializados, estruturar a literatura em grupos te-
máticos e reconhecer, de forma não supervisionada, vizinhanças semânticas, man-
tendo a rastreabilidade das representações.

O SWeePtex é especialmente destacado por permitir a modelagem do zero
(from-scratch). Essa capacidade é crucial em domínios especializados em que mo-
delos pré-treinados sobre o tema de interesse não estão disponíveis. A abordagem
garante integridade referencial intrínseca ao processo, facilitando o rastreamento e
a interpretabilidade dos resultados, características fundamentais para aplicações que
demandam transparência analítica e controle sobre a representação final dos dados.
Além disso, a interpretabilidade favorece a compreensão epistemológica da modela-
gem de vetores.
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2.2 ARTIGO 2 – SWEEPTEX-EMB: AVALIAÇÃO QUANTITATIVA

O Artigo 2 apresenta uma avaliação quantitativa do método SWeePtex-Emb
para a geração de incorporações vetoriais de texto. O estudo conduz testes no Mas-
sive Text Embedding Benchmark (MTEB), utilizando modelos treinados no corpus
DBpedia-14, que contém 630.000 documentos.

O SWeePtex-Emb atinge a acurácia de 0,80 na tarefa de classificação do
DBpedia. Esse resultado posiciona seu desempenho abaixo das arquiteturas mais
bem posicionadas no benchmark, porém superior ao de alguns modelos compactos.

A análise de correlação mostra que as pontuações do SWeePtex-Emb para as
tarefas testadas apresentam alta correlação (coeficientes entre 0,72 e 0,93) com as
de diversos modelos neurais avaliados no MTEB. Esse resultado sugere que, apesar
das diferenças fundamentais em seus mecanismos de geração, as representações do
SWeePtex-Emb capturam padrões nos dados que se alinham aos identificados por
abordagens de aprendizagem profunda.

A avaliação também identifica fragilidades específicas. O método apresenta
desempenho inferior em tarefas que exigem a compreensão de relações semânticas
contextuais complexas, como a similaridade textual e a classificação em pares. Essa
observação indica uma capacidade reduzida para modelar a sinonímia contextual e as
relações de correferência não explícitas, possivelmente relacionadas ao processo de
construção semântica baseado em médias vetoriais.

A discussão aborda desafios experimentais inerentes à avaliação comparativa.
Um deles é a dificuldade em quantificar técnicas de modelagem em domínios alta-
mente especializados, em que a falta de dados rotulados impede uma análise quantita-
tiva robusta. Este ponto é exemplificado pelo estudo no domínio da Yoga (Ieger-Raittz
et al., 2025), que, ao empregar o método SWeePtex para exploração da literatura,
representa uma validação qualitativa relevante, mas não pode avançar para uma com-
paração numérica direta devido à ausência de um dataset supervisionado específico.

Outra limitação discutida é a dificuldade em comparar de forma justa com
LLMs de alto desempenho. Tais modelos, especialmente os mais bem posicionados no
MTEB, são treinados com volumes massivos de dados, frequentemente indisponíveis
ou irreproduzíveis, o que inviabiliza a replicação equitativa das condições de treina-
mento. Embora uma abordagem potencial para contornar esse problema seja treinar
versões de arquiteturas semelhantes a partir de um conjunto de dados controlado,
esse processo não é trivial, o que acrescenta uma camada adicional de complexidade
metodológica à avaliação comparativa.

Em conclusão, o Artigo 2 posiciona o SWeePtex-Emb como uma alternativa às
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técnicas de aprendizagem profunda. Os resultados demonstram que ele apresenta de-
sempenho comparável ao de modelos destilados de pequeno porte. Ao mesmo tempo,
as altas correlações observadas indicam que seus padrões de representação se as-
semelham até mesmo aos de modelos de maior escala. A ausência de um platô de
desempenho em função do volume de dados sugere ainda um potencial para ganhos
adicionais em estudos futuros.
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2.3 ARTIGO 3 – TXTREE: FERRAMENTA VISUAL PARA EXPLORAÇÃO DE LITE-
RATURA

O Artigo 3 apresenta o TXTree, uma ferramenta em linha de comando que
converte resultados de buscas do PubMed no formato MEDLINE em uma interface
visual interativa e portátil denominada HTML-TM (HyperText Markup Language for Text
Mining). Seu objetivo é facilitar a exploração e a mineração da literatura científica de
forma acessível, reproduzível e operável localmente, demonstrando a funcionalidade
do SWeePtex em forma de aplicativo.

O HTML-TM é previamente apresentado no estudo publicado sobre Yoga (Ieger-
Raittz et al., 2025). Neste artigo, o foco está no resultado da exploração de literatura e
nas indagações sobre as informações identificadas, constituindo uma demonstração
do uso do SWeePtex em um problema real. Em continuidade, o Artigo 3 concentra-se
na conceituação do HTML-TM em uma versão aprimorada e na apresentação da apli-
cação de geração, o TXTree, detalhando sua implementação e suas funcionalidades.

O processo central utiliza o método SWeePtex para gerar incorporações ve-
toriais de texto, que fundamentam a organização lógica dos documentos e dos ter-
mos, bem como o cálculo de similaridades na interface. A ferramenta gera dois mó-
dulos HTML principais: WORDS.html, para navegação por termos e suas relações, e
TEXTS.html, para exploração de artigos científicos e de seus metadados.

Em comparação com ferramentas similares, como o SWIFT-Review e o To-
picTracker, o TXTree apresenta características distintivas. Entre elas, destacam-se a
geração de saída em HTML autossuficiente, a exportação dos vetores SWeePtex para
análises computacionais subsequentes e a operação em modo offline, que dispensa
qualquer registro de usuário e dependência de infraestrutura remota.

Um experimento com um corpus de literatura sobre doenças tropicais negli-
genciadas demonstra a aplicação prática da ferramenta. A navegação visual permite
identificar associações semânticas entre termos e explorar literatura correlata. Adicio-
nalmente, a funcionalidade de exportação de vetores viabiliza a análise programática
externa, combinando técnicas de aprendizado de máquina não supervisionado com
modelos de linguagem leves para a identificação automática de padrões e tendências
de pesquisa.

Por meio de sua interface visual, o TXTree posiciona-se como uma solução
acessível para usuários de domínios específicos não especialistas em programação.
Também oferece, por meio da exportação de seus vetores, flexibilidade para pesqui-
sadores aptos a programar, possibilitando a integração de pipelines personalizados
na análise visual. A ferramenta está disponível publicamente para uso imediato, tanto
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para revisão de literatura quanto como base para o desenvolvimento de aplicações
futuras.
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3 DISCUSSÃO

A combinação dos três artigos que compõem este estudo demonstra a aplica-
ção e a posição do SWeePtex como alternativa à vetorização de textos. O SWeePtex
representa uma transposição entre a Bioinformática e o processamento de linguagem
natural, validando a premissa apresentada no Artigo 1 de que técnicas de representa-
ção de sequências biológicas podem ser aplicadas ao processamento de linguagem
natural. O sucesso do método, ao gerar incorporações (embeddings) testadas qualitati-
vamente e quantitativamente a partir de textos codificados em formato BSL, corrobora
a analogia fundamental entre sequências biológicas e textuais, ambas caracterizadas
por padrões sequenciais e dependências contextuais.

A Bioinformática é inspiração para o SWeePtex, ao passo que a base teó-
rica é a projeção aleatória, fundamentada matematicamente pelo lema de Johnson-
Lindenstrauss. Também alinhado ao paradigma da composição baseada em aleatorie-
dade, Kanerva (1994) explora a conexão entre métodos aleatórios e a cognição animal,
aplicando o princípio na prática à representação textual por meio de indexação aleató-
ria (Kanerva et al., 2000). A abordagem, no entanto, difere da projeção aleatória, uma
vez que os conceitos são representados por vetores binários, com componentes origi-
nalmente atribuídos aleatoriamente. Apesar das diferenças metodológicas, ambas as
técnicas compartilham a mesma fundamentação teórica, pois utilizam a aleatoriedade
como ferramenta para compor uma base de representação distribuída e computacio-
nalmente eficiente (Sahlgren, 2005).

O presente estudo demonstra que a projeção aleatória pode constituir uma
alternativa viável ao paradigma dominante de aprendizagem profunda. A arquitetura
do SWeePtex representa uma técnica de inteligência artificial que não se baseia na
otimização por gradiente de milhões de parâmetros, mas sim em transformações ge-
ométricas interpretáveis. Esta abordagem encontra ressonância em perspectivas his-
tóricas sobre cognição e representação distribuída, nas quais a aleatoriedade atua
como um mecanismo de abstração que preserva relações estruturais essenciais en-
quanto comprime a dimensionalidade representacional (Barlow; Rosenblith, 1961). O
SWeePtex materializa esta perspectiva ao utilizar projeções aleatórias para mapear
padrões textuais complexos em espaços vetoriais, oferecendo um contraponto teórico
ao mecanismo de atenção dos Transformers (Vaswani et al., 2017).

Os vetores SWeePtex primários capturam inicialmente informações lexicais
básicas de textos isolados, enquanto a representação semântica emerge por meio
do processo de contextualização, mediado pelas médias vetoriais. O vetor contextual
de cada palavra é calculado como a média dos vetores de todos os documentos em
que aparece. Dessa forma, a palavra transcende sua representação isolada e passa
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a incorporar o contexto semântico compartilhado entre os documentos em que ocorre,
inspirado no princípio distribucional, de qual uma palavra é caracterizada pela com-
panhia que mantém (Firth, 1957). Por sua vez, o vetor de cada documento é obtido
pela média dos vetores contextuais de todas as palavras do documento. Este proce-
dimento sintetiza semanticamente o documento a partir de seus termos já contextuali-
zados, uma técnica consolidada para composição de representações de documentos
(Mitchell; Lapata, 2010).

O SWeePtex apresenta um perfil de complexidade distinto do de modelos ba-
seados em Transformers. Enquanto estes últimos exibem complexidade quadrática em
relação ao comprimento da sequência devido aos mecanismos de atenção, o SWeeP-
tex opera em tempo linear para a construção do vetor de alta dimensionalidade (HDV),
seguido de uma projeção aleatória de custo fixo determinada pela dimensionalidade-
alvo (LDV).

A aplicação bem-sucedida do SWeePtex em domínios distintos, ao longo dos
três artigos (thioredoxin, DBpedia, doenças negligenciadas), além da exploração da
literatura sobre Yoga já publicada (Ieger-Raittz et al., 2025), demonstra sua utilidade
prática para a pesquisa científica. O processamento local em hardware doméstico
representa uma forma de viabilizar análises profundas, reduzindo a dependência da
infraestrutura de computação em nuvem. A possibilidade de executar análises comple-
tas em computadores pessoais torna metodologias sofisticadas de mineração de texto
acessíveis a laboratórios e pesquisadores com recursos limitados.

O SWeeP gera um vetor de alta dimensionalidade (High-Dimensional Vector,
HDV), que posteriormente é projetado em um espaço de dimensões reduzidas (Lower-
Dimensional Vector, LDV) por meio de projeção aleatória. A dimensionalidade do HDV
é determinada pelo número de caracteres distintos elevado à potência k, onde k é o
tamanho da máscara, ou seja, o número de caracteres considerados simultaneamente
na varredura (nk). No contexto biológico típico, considerando a representação de 20
aminoácidos e uma máscara com k = 3 posições ativas, o HDV possui 8.000 features
(203). Esse vetor pode então ser projetado em um espaço de dimensões arbitrárias,
conforme a aplicação.

Ao codificar textos em formato BSL, o número de caracteres distintos diminui,
permitindo que a representação utilize a mesma estrutura vetorial originalmente conce-
bida para sequências biológicas. Retomando a analogia cognitiva, isso é semelhante
à limitação perceptiva dos órgãos sensoriais, que facilita o processamento neurológico
subsequente. Na prática, para uma máscara de tamanho k = 3, isso significa compac-
tar o espaço vetorial de representação de 44 caracteres (26 letras, 10 dígitos, 6 sinais
de pontuação, 1 espaço e 1 caractere genérico), de 85.184 dimensões (443), para
8.000 (203), reduzindo drasticamente o custo computacional. Com isso, o SWeePtex
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opera com duas camadas de redução da complexidade: a primeira, com a codificação
para BSL, que impacta todo o processo de geração por ser aplicada à composição
inicial do HDV; e a segunda, com a projeção aleatória, que afeta o vetor final.

A capacidade de capturar padrões semânticos é corroborada pela alta correla-
ção positiva observada entre as métricas do SWeePtex-Emb e as de modelos neurais,
como verificado no Artigo 2. Essa correlação indica que ambos os métodos, ainda que
com fundamentos distintos, conseguem identificar estruturas semelhantes nos dados
textuais. Contudo, as avaliações revelam limitações específicas do SWeePtex. O mé-
todo apresenta desempenho inferior em tarefas que demandam a compreensão de
relações contextuais complexas, como a similaridade textual e a classificação em pa-
res. Esta lacuna reflete a natureza da composição semântica por médias vetoriais, que
não captura adequadamente relações de sinonímia contextual e de correferência não
explícita; no entanto, é possível considerar alternativas para desenvolvimento futuro.
A integração do SWeePtex-Emb com modelos leves, como redes rasas ou árvores
de decisão, pode, possivelmente, introduzir capacidade inferencial sem renunciar ao
baixo custo.

No aspecto qualitativo, em relação ao exemplo de uso do Artigo 3 e à publica-
ção prévia (Ieger-Raittz et al., 2025), é notável que a abordagem permite a identifica-
ção de sinônimos, como demonstrado no caso das palavras “leukemia” e “leukaemia”.
Ou seja, se houver relações léxicas entre os termos dos textos disponíveis no corpus,
essas conexões são representadas.

Mais uma limitação é a insensibilidade à ordem das palavras na composição
por média (Mitchell; Lapata, 2010). Contudo, este aspecto não é inerente ao para-
digma da projeção aleatória, mas sim à estratégia específica de composição adotada.
É concebível desenvolver técnicas alternativas com base na mesma fundamentação
teórica. Por exemplo, em vez de computar apenas a média dos vetores dos documen-
tos em que uma palavra ocorre, é possível calcular também a média dos vetores das
palavras que aparecem em sequência a ela em todo o corpus, criando representa-
ções que capturam padrões sequenciais. Esta abordagem mantém a transparência
computacional do método original, ao mesmo tempo em que incorpora informações
de ordenação.

Um fator a considerar na avaliação do SWeePtex é a dificuldade intrínseca de
realizar comparações justas com modelos de linguagem de larga escala. Enquanto
os LLMs são tipicamente treinados em corpora massivos com infraestrutura compu-
tacional especializada, o treinamento do SWeePtex-Emb no Artigo 2 utiliza 630.000
documentos do DBpedia, processáveis em hardware pessoal. A diferença de escala
torna impraticável a comparação direta da capacidade representacional. O SWeePtex
não deve, portanto, ser avaliado como um competidor direto dos LLMs, mas sim como
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uma possibilidade.

Em última análise, este estudo apresenta o SWeePtex como um promotor do
paradigma da projeção aleatória, não como substituto dos LLMs, mas como alterna-
tiva capaz de impulsionar avanços práticos e teóricos no desenvolvimento científico
e tecnológico. A discussão evidencia como a abordagem estimula a reflexão sobre o
processo de vetorização, fundamental para compreender a lógica aritmética por trás
da representação linguística e, consequentemente, cognitiva. Desse modo, favorece a
compreensão epistemológica da construção de vetores linguísticos.

Por fim, o projeto torna o SWeePtex acessível programaticamente a partir do
pacote Biotext (https://pypi.org/p/biotext). Também apresenta a aplicação em li-
nha de comando TXTree (https://sf.net/p/txtree), que torna pública a abordagem
de exploração de literatura via HTML-TM. Essas produções técnicas devem ser atua-
lizadas ao longo de estudos futuros, assim como novas implementações associadas
podem ser desenvolvidas. O estado aqui apresentado estabelece a base da linha de
estudo sobre a incorporação de texto por meio de projeção aleatória inspirada em
Bioinformática.
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4 CONCLUSÃO

A utilização de técnicas baseadas em aleatoriedade na representação textual
já possui documentação em trabalhos anteriores, mas a proposta aqui apresentada,
inspirada na Bioinformática por meio do método SWeeP, constitui uma contribuição
distinta e relevante para a área. A investigação apoia-se na compreensão teórica dos
métodos de vetorização de texto, integrando preceitos matemáticos e conceitos das
ciências cognitivas e linguísticas. A análise conduzida evidencia que a trajetória predo-
minante do desenvolvimento tecnológico no processamento de textos é questionável
sob as perspectivas epistemológicas e práticas.

A tendência atual concentra esforços na incorporação de informações por
meio de abordagens de força bruta, focadas em grande escala, generalização e trei-
namento computacionalmente intensivo, frequentemente dependente de infraestrutura
em nuvem. Esse paradigma tende a negligenciar a fundamentação teórica dos méto-
dos, resultando em estruturas que demandam recursos exorbitantes e criam depen-
dência tecnológica. Tais modelos dificultam a execução e a reprodutibilidade de expe-
rimentos, o que reforça a pertinência de paradigmas alternativos, como o da projeção
aleatória.

Os experimentos conduzidos demonstram que a projeção aleatória por meio
do SWeeP produz representações vetoriais linguísticas satisfatórias, com execução
local em computador domesticamente acessível. O resultado prático, já validado pela
publicação de uma revisão de literatura por pares, consolida a proposta central do
estudo. Dessa forma, a proposta central do trabalho se valida. O legado metodológico
da Bioinformática mostra-se transponível para a linguagem natural, o que se justifica
pela natureza comum de ambas as áreas: o tratamento de estruturas sequenciais de
elementos interdependentes.

Com este estudo, o escopo de aplicação do SWeeP se amplia, posicionando-
o como uma ferramenta multifuncional cuja utilidade ultrapassa a aplicação original
em sequências biológicas. Integrado ao Biotext sob a forma do SWeePtex, o método
introduz a noção de camadas de simplificação funcional e teoricamente explicáveis,
oferecendo, assim, uma contribuição substancial ao paradigma da projeção aleatória
na representação textual e avançando a compreensão epistemológica sobre como a
informação sequencial pode ser modelada.
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