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1 はじめに

近年，生命情報工学の分野において，発表される論

文数は年々増加している．それに伴い，論文データベー

スから知識を抽出し登録しているデータベースも数多

く存在する．しかし，人手による登録ではカバーしき

れなくなってきている現状がある．そのような現状か

ら，論文データベースから自動で知識を抽出する技術

への期待が高まっている．そのようなシステムを考え

るにあたって，与えられた論文が知りたい情報と関連

しているのか否かを判断する技術が必要である．

　また，生命情報工学の分野でプロテオームと呼ばれ

るタンパク質研究が注目されている．タンパク質の詳

しい構造解析や機能解明は，病気の治療や創薬にも直

結すると考えられるためである．

　そこで本研究では，生命医学論文データベースPubMed

の論文が，タンパク質相互作用に関連があるか否かを

そのアブストラクトから判定する手法を提案する．

2 関連研究

W.J.Wilburらは，PubMedに掲載されている論文の

アブストラクトに対し，既知のデータベースからタン

パク質名等の同定を行い，バイグラムなどの様々な単

語や文法の特徴を素性とした．さらに，フーバーのロ

バスト学習とサポートベクターマシン (SVM)を用いる

ことで，その論文がタンパク質相互作用に関する内容

か否かを判定する手法を提案した [1]．しかし，既知の

データベースから同定を行う方法では，未知のタンパ

ク質やまだ登録が済んでいない新しいタンパク質には

対応できないという問題点が考えられる．

　また，K.Fukudaらはルールベースで文書中のタンパ

ク質名の同定を行う手法を提案している [2]．

　そこで本研究では，論文のアブストラクトに対して，

既存のデータベースを用いるのではなくルールベース

でタンパク質名等の同定を行い，特徴ベクトルを作成

し SVMを用いて学習し分類することで，論文がタン

パク質相互作用に関係するか否か判定する手法を提案

する．
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3 提案手法

SVMを用いるには特徴ベクトルの作成が必要である．

以下に本研究での特徴ベクトル作成の手順を述べる．

3.1 BOW(Bag Of Words)

まず，論文のアブストラクトの全単語の中で記号や

数字のみで構成されるもの，”he”などの頻出単語及び”

(”のような記号であるものをとりのぞく．そして残っ

た単語に対しルールベースのタンパク質名の同定を行

う．この手法に関しては後述する．同定を行った後，す

べての単語を小文字化し，品詞のタグ付けを行う．さ

らに，品詞が動詞，または名詞であるもののみを抽出

する．そして抽出したものに対し，ポーターのステミ

ングを行い，それらのうち，全文書中で 3回以上出現

するものを Bag Of Words(BOW)とする．BOWの各単

語に対し，もし対象文書中にその単語が存在するなら

1を，存在しないのなら 0を与える．

　また，Friedmanによって作成されたタンパク質相互

作用に関係があると考えられるキーワードも用いる [3]．

このキーワードを小文字化，ステミングし，もしキー

ワードが文書中に 7回以上存在するのなら新たな属性

値として 1を，そうでなければ 0を与える．

　こうして，BOWの単語の種類数より 1だけ大きい次

元数を持つ特徴ベクトルを各論文に対し作成する．

3.2 タンパク質名の同定

タンパク質相互作用に関係があるか否かを判定する

のが目的であって，そのタンパク質が何かということ

は関係がないので，タンパク質名を同定し，全て同じ

タンパク質であるとみなすことは有効であると考えら

れる．そうすることで次元数の削減も行うことが出来

る．

　また，タンパク質名は，D1-Cdk4”のように通常の

単語とは異なった特徴を持っている．よって，タンパ

ク質名をルールベースで同定することができると考え

られる．本研究では以下の手順で同定を行う．

• STEP1

大文字のみまたは小文字のみで構成される単語は

取り除く．
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• STEP2

残った単語のうち，数字が含まれるもの，または

ハイフンと小文字で構成され，かつ長さが 8以下

の単語はタンパク質名とみなし，”p-key”という

単語に置き換える．

文書分類問題では BOWを用いると特徴ベクトルの

次元数が膨大になってしまうという問題がある．しかし

この同定の処理を行うことで次元の圧縮も行うことが

できる．こうして作成した特徴ベクトルに対し，SVM

を用いることで学習，分類を行う．

4 実験

実験には，BioCreAtIvE�のArticle Classification Task

(ACT)のデータセットを用いた．BioCreAtIvEとは，生

命医学文献への情報抽出，テキストマイニングを発展

させることを目標とした取り組みである．また，ACT

とは PubMedの論文がタンパク質相互作用に関係して

いるか否かを自動で判定することを目的としたタスク

である．ACTの各データは PubMedのアブストラクト

であり，これらのデータは専門家の手によって分類済

みである．

　今回はトレーニングセットと開発セット，およびBioCre-

AtIvE �の同様の目的のタスクのトレーニングセット，

計 11775のデータを用い学習を行い，各論文に対して

特徴ベクトルを作成し，SVMで学習してモデルを作成

した．そして，テストセット 6000データに対しても同

様の特徴ベクトルを作成し，SVMで分類し，その効果

を検証した．

　また，SVMのソフトウェアは数多く存在するが，本

研究では SVM lightを用いた．

5 評価と考察

表 1に分類の結果を示す．ここで，1は正 (タンパク

質相互作用に関係がある)，0は負 (タンパク質相互作

用に関係がない)である．実際の BioCreAtIvE�で，一

番良い結果を示したチームの手法と，本手法を比較し

たものを表 2に示す．本手法は既存の手法と比較して

表 1:分類結果
実際

1 0 計

1 556 490 1046

予測 0 354 4600 4954

計 910 5090

表 2:結果の比較
提案手法 既存手法

specificity 0.904 0.943

accuracy 0.859 0.889

sensitivity 0.611 0.585

F-score 0.569 0.614

再現率以外は上回っていない．その理由の一つとして，

ルールベースでのタンパク質名の同定による精度の低

下が考えられる．しかし，ルールベースで行ったこと

によって，タンパク質データベースなどへの登録がま

だ済んでいない新しいタンパク質に関する論文に対し

ても同様の性能を発揮することが期待できる．

　また，再現率が高いので既存手法よりも，関係のあ

る論文を見逃さないということが言える．結果として，

完全に自動分類出来るほどの性能ではないが，現状で

は研究者を助ける補助的なシステムとしての役割が期

待できる．

6 まとめ

本研究では，論文がタンパク質相互作用に関係あるの

か否かをアブストラクトから判定することを目的とし

た．そしてルールベースのタンパク質名同定と BOW，

SVMを用い，BioCreAtIvEのデータセットに対し学習，

分類を行った．その結果，既存の手法と比べて再現率

は上回る結果となった．

　また，本研究はタンパク質名の同定をルールベース

で行うので，データベースからの同定を行う既存の手法

と比べてより汎用的な手法であるということが言える．
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