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1 はじめに

生物学の分野では，遺伝子機能やタンパク質の構造お
よび機能を解析する研究が行われている．遺伝子解析に
関する研究をしている生物学者にとって，膨大な量の遺
伝子の中からどの遺伝子に注目するかは重要な関心事で
あり，人手により関連する論文を見つけ，対象となる遺
伝子を選び出す方法が一般的である．
だが，遺伝子解析の実験では，人為的操作によるモデ
ル生物の変化を観察・観測するため，実験に長い期間を
要する．つまり，発表される論文はかなり昔に研究が始
められた場合が多い．このため論文から得られる情報で
は，今行われている研究で注目されている関連遺伝子を
知ることは難しい．
そこで，我々が提案した変異体選択支援システム [1]

を改良し，興味がある遺伝子に関連している遺伝子を購
買履歴から調べる方法を考える．
本論文では，購買履歴から異なる遺伝子同士の関連性

を示す相関ルール [2] を導出することによって，関連遺
伝子を発見する方法を提案する．さらに，本研究で構築
した類似遺伝子発見システムについて述べる．また，導
出された相関ルールに関して，公開されている配列デー
タベースを使用し，配列の類似性を用いることで生物学
的な尺度に基づく評価を行う．生物学者が本システムを
利用することで，関連遺伝子を探し出し，さらには論文
や既存のバイオインフォマティクスの手法では見つけ出
すことができなかった関連遺伝子を発見できると期待さ
れる．

2 提案手法

本研究で用いるシロイヌナズナ変異体の購買履歴に関
して説明し，購買履歴から遺伝子同士の関連性を示す相
関ルールを導出する方法について述べる．
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2.1 購買履歴の説明と前処理
本研究では，TAIR∗ で公開されているシロイヌナズナ
変異体の購買履歴から，SALK T-DNA とよばれる変異
体の購買履歴を用いる．
公開されている SALK T-DNA の購買履歴から，遺伝
子同士の関連性を調べるために必要となる属性を以下に
示す．

1. シロイヌナズナ遺伝子番号
• At1g29050のような記号で表され，Atは Ara-

bidopsis thalianaを表す．
• T-DNA の挿入位置を示す．

2. 遺伝子の説明 (description)

• 生物学上の遺伝子の性質に関する説明．
3. SALK T-DNA 番号

• SALK 039515のような記号で表される．
4. 注文者

• SALK T-DNA を注文した人名を表す．
5. 注文者 ID

• 注文者が同姓同名の場合の識別番号を表す．
6. 研究室

• 注文者が所属している研究室名を表す．
7. 研究室 ID

• 同じ名前の研究室の場合の識別番号を表す．
8. 注文日

• SALK T-DNA が注文された日付を表す．

前処理として，自動的に TAIR に問い合わせを行うた
めの Javaプログラムを作成し，以上の 8種類の属性が
全て揃っているデータのみ抽出した．各属性をタブ区切
りでテキスト形式のデータにまとめた．

2.2 相関ルールの導出
2.1で作成したデータを，MUSASHI[3] で扱うことが
できるように変換する．ここで，関連遺伝子を発見する
のが目的であるので，アイテムが複数ある場合は考え
ず，アイテム数を 2と設定する．遺伝子番号をアイテ
ム (I ) とし，購入された変異体の遺伝子番号を注文者ご
とに集めてトランザクション (T)とした．ここで，変異
体が同一遺伝子上にある場合同じものとして扱い，また

∗ The Arabidopsis Information Resource.
http://www.arabidopsis.org/
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バスケット分析とは異なり，注文日は考慮しない．変換
したテキスト形式のデータから MUSASHIを用いて相
関ルールを抽出するために，次の 2つのコマンドを使用
する．

1. テキスト形式を XMLtable形式に変換
$ txt2xt -F -i ( テキスト形式データ) -o

(XMLtable 形式データ)

2. XMLtable形式のデータから相関ルールの生成
$ xtasrule -k ( 注文者 ID) -f ( 遺伝子番
号)-M (2) -S ( 最小支持度) -C ( 最小確信
度) -i (XMLtable 形式データ) -o ( 相関
ルール)

ここで計算時間と相関ルール数のトレードオフを考慮
した上で，できる限り多くの相関ルールを抽出するた
めに，データの量に合わせて最小支持度，最小確信度を
決定する必要がある．導出された相関ルールは，支持度
(support)，確信度 (confidence)，リフト値 (lift) の 3つの
指標を含んだ形で得られる．

3 提案システム

本研究で構築した，関連する遺伝子を表示するための
遺伝子選択支援システムについて説明する．Webブラウ
ザを利用した検索システムを構築するために，2.1，2.2

でそれぞれ作成したデータをデータベースに格納してお
く．ユーザが調べたい遺伝子番号 X のリクエストを送
ると，(X,Y)もしくは (Y,X)の組み合わせと，相関ルー
ルの指標として支持度，確信度，リフト値が表示される．
この時表示されたYが関連する遺伝子を表している．シ
ステムの詳細については，変異体選択支援システムと
ほぼ同じであるため，本論文では説明を省略させていた
だく．

4 実験と考察

公開されているデータベースに対して 152,978個の
SALK T-DNA について問い合わせを行い，その結果
131,223件の購買履歴を得ることができた．続いて，最
小支持度を 0.001として，MUSASHIを用いて購買履歴
から相関ルールを抽出し，123,996個の相関ルールが生
成された．
これらのデータをもとに，実験を行った．遺

伝子番号 AT1G55020 について問い合わせをし
た結果，AT1G55020に関する相関ルールは 172

個抽出された．ここで例として，検索結果の上
位 3 件を図 1 に示し，AT1G55020の関連遺伝子
(AT4G38770,AT1G67560,AT1G17420)について，生物
学的な尺度に基づく評価を行う．

図 1 検索結果

ClustalW†を用いて各遺伝子のタンパク質の組み合わ
せに対して配列アラインメントを行った結果，次のよう
になった．

1. AT1G55020(LOX1), AT4G38770(PRP4)

⇒ Alignment Score: 1

2. AT1G55020(LOX1), AT1G67560(AT1G67560.1)

⇒ Alignment Score: 2152

3. AT1G55020(LOX1), AT1G17420(AT1G17420.1)

⇒ Alignment Score: 2263

配列アラインメントの結果から，1の組み合わせが 2や 3

と比較して類似性が低いことがわかる．このことから，2

や 3の組み合わせ，すなわち AT1G67560や AT1G17420

は，AT1G55020と生物学的にもよく類似している遺伝
子であることが示された．

5 まとめ

本論文では，購買履歴から異なる遺伝子同士の関連性
を示す相関ルールを導出することによって，関連遺伝子
を発見する方法を提案し，構築した類似遺伝子発見シス
テムについて述べた．また，導出された相関ルールに関
して，公開されている配列データベースを使用し，生物
学的な尺度に基づく評価を行った．
生物学者が本システムを利用することで，興味のある
遺伝子の関連遺伝子を発見することができる．
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