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複合グラフ構造による生命現象メカニズムのデータベース化

福田 賢一郎† 山 縣 友 紀†† 高 木 利 久†††

ヒト，マウスのゲノム配列の解読が完了し遺伝子のカタログ化がすすんだことで，生体高分子単体
の機能とあわせて，多数の生体高分子で構成される生命現象のメカニズム（パスウェイ）に関する知
識がますます重要になってきている．これらの知識は文献を通して共有されており，そのデータベー
ス化が知識基盤として果たす役割は大きい．文献で共有された知識は，化合物，タンパク質，金属イ
オン，さらには “細胞死”などの生命現象を構成要素とし，また，要素間の関係も “輸送”，“制御”，
“反応” など様々である．このように多様で不均一な粒度の要素が複雑に組み合わさって構成される
知識のデータベース化にはオントロジを強く意識した知識システムが不可欠となる．本稿はこれらの
課題を解決するために我々が開発したパスウェイデータベースについて報告する．まず，文献に記述
された高次知識であるパスウェイの特徴を概観しその知識表現の問題を論じる．その後，知識表現と
オントロジの対によって実現される検索機能と実際のシステムの構成を論じている．

Pathway Database: Higher Order Knowledge in Biology

Ken-Ichiro Fukuda,† Yuki Yamagata†† and Toshihisa Takagi†††

Molecular mechanisms of biological processes are typically represented as a diagram called
“pathways”, which have a graph-analogical network structure. However, due to the diversity
of topics that pathways covers, the kind of biological entities that constitutes them are highly
diverse and ranges from metal ion, protein to biological processes in general. In addition,
the kinds of interactions that relate biological entities are likewise diverse. As a consequence,
the current knowledge about pathways is very heterogeneous both in the sense of the types
of constituents and the granularity of descriptions. To cope with this problem, a strongly
structured ontology-aware knowledge system is required. This paper describes a biological
pathway database system for higher order knowledge. The proposed database adopted a re-
cursive and hierarchical representation model which enables to annotate and query pathways
or sub-pathways of arbitral granularities.

1. 背 景

様々な実験技術の革新によって，生物学者は今まで

以上に様々なタンパク質の機能を把握する必要に迫ら

れている．特に近年重要視されているのは，生体高分

子単体が担っている機能の情報ではなく，それらが互

いにどのように関わりあって生命現象の分子機序を成

り立たせているかを表す “関係の組合せ”から成り立

つ高次知識（パスウェイ）である．これらの知識は文献

を通して共有されており，そのデータベース化が知識

基盤として果たす役割は大きい．文献で共有されたパ

スウェイ知識は，化合物，タンパク質，金属イオン，な
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of Tokyo.

どの物理的実体をともなう事柄だけでなく，“細胞死”

などの抽象的な生命現象や概念を構成要素とし，また，

要素間の関係も “輸送”，“制御”，“化学反応”など様々

である．このように多様で不均一な粒度の要素が複雑

に組み合わさって構成される知識のデータベース化に

は，事柄の抽象度に柔軟に対応できる記述形式と記述

された各事柄を意味づけるオントロジを強く意識した

知識システムが不可欠となる．

本稿では我々の開発した高次知識データベースシス

テムについて報告する．我々は上述の問題を解決する

ために，階層的な知識表現に一群の生物学オントロジ

を組み合わせパスウェイデータベースを開発した．格

納される情報は生物学者が実際に論文を精読して抽出

し，ユーザはこの情報をWebアプリケーションで実

装された検索インタフェースを介して検索することが

できる．

本報告の構成は以下のとおりである．2 章で生体内

パスウェイ知識の特徴を概観し，計算可能な形式に変
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換する際の課題点を指摘する．3 章では我々の採用し

た知識表現手法および文献からの知識獲得について紹

介する．4 章では知識表現とオントロジの対によって

実現される検索機能を説明し，我々の開発したシステ

ムについて述べる．5 章で関連研究に言及し，6 章，

7 章で本報告のまとめと今後の課題を論じる．

2. 生体内パスウェイ

細胞は生き延びるために必要な機能を，遺伝子やタ

ンパク質がお互いを複雑に制御する機構で実現してい

る．この制御のネットワーク的な構造をパスウェイと

呼ぶ．

本報告では，生体内パスウェイに関する高次知識を，

細胞内の物質・現象の間の関係の情報と定義する．こ

の定義は非常に広範であり，シミュレーションのため

の生化学反応レベルの解像度を持つシステム記述から

より抽象的で定性的な分子機序に関する知識構造，さ

らには文献内の単語の共起頻度解析に基づく近似的な

知識構造の記述までが含まれる．

このように定義される生体内パスウェイ情報の中で

我々のデータベースが蓄積していくのは，主に科学論

文を介して生物学者の間で共有されている，自然言

語およびダイアグラム図を用いて記述されたパスウェ

イ情報，特にシグナル伝達パスウェイに関する知識で

ある．

シグナル伝達パスウェイは細胞の外界との応答を担

う系である．主にタンパク質間の相互作用が実現する

生命現象の分子機序を記述している．しかし，伝達さ

れる “シグナル”に関する明確な定義はなく，むしろ

様々なレベルでのタンパク質の機能を包含する用語と

して “シグナル”という用語が使用されている．つま

り，実際には多種多様な役者，反応の集合から構成さ

れる知識を扱う必要がある．具体的には金属イオン，

低分子化合物，タンパク質などの物質にとどまらず，

細胞応答などの生命現象の因果関係まで記述する必要

がある．各生命現象はそれ自身のメカニズムを記述し

たパスウェイを持つことから，シグナル伝達パスウェ

イではパスウェイの中に再びパスウェイが現れる再帰

的な構造が形成される．

図 1はダイアグラム図で記述された典型的なシグナ

ル伝達パスウェイ知識である．細胞膜は 2本の実線で

表されており，楕円はタンパク質である．これらのオ

ブジェクトを直感的に配置することで酵母のメイティ

ングのメカニズムが表現されている．

このような知識表現を計算可能な形式に置き換える

には 3つの問題がある．

図 1 酵母のメイティングシグナルの伝達例．フェロモンが 7 回膜
貫通型受容体（G-タンパク質共役受容体，GPCR）に結合し
た際の刺激が下流に伝達されている

Fig. 1 Mating signal transduction in yeast.

第 1は明示的でない部分構造やサブプロセスへの言

及である．生物学者は菱形 αと 2つの小さな円 β，γ

が G-タンパク質のサブユニットであることを背景知

識から知っている．そのため，図 1 をみると即座に，

フェロモンが G-タンパク質共役受容体に結合した後

に G-タンパク質の βγ サブユニットが α サブユニッ

トからリリースされてタンパク質 ste5 に結合するこ

とを理解する．Ste11，Ste7，Fus3/Kss1 は “MAPK

cascade”と呼ばれる有名なシグナルのカスケードを形

成しており，MAPキナーゼ Fus3/Kss1 が MAPキ

ナーゼ・キナーゼ Ste7 によってリン酸化されている．

Ste7 はMAPキナーゼ・キナーゼ・キナーゼ Ste11 に

よってリン酸化されている．シグナルはこの一連のリ

ン酸化反応によって Ste11 から Fus3 に伝達される．

また，Ste5 はこのリレーシステムを実現するための

物理的な “足場”構造を形成することが知られている．

このように明示されない部分構造には，タンパク質の

複合体とその構成要素のように物理的な実体に言及す

る際の抽象度の違いを表すものと，パスウェイを構成

するプロセス–サブプロセスを表すものがある．点線

による矩形はこれらの暗にしか言及されない部分構造

を示している．

第 2は構成要素の不均一な記述粒度である．G-タ

ンパク質の表現には各サブユニットごとに独立のオブ

ジェクトを用意している一方で他のタンパク質はそれ

ぞれ 1つのオブジェクトで表現されている．Ste11 か

らの矢印は触媒反応（リン酸化）を表しているが Ste12

からの矢印は活性型のタンパク質と抽象化された現象
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図 2 複合グラフに基づくパスウェイ表現
Fig. 2 Compound graph based pathway representation.

の間の因果関係を表現している．このように，ダイ

アグラム図では様々な概念に属する役者が異種混交と

登場し，異なるタイプ，異なる粒度の要素がお互いに

相互作用しあう記述になっている．このため，同列に

記述されるダイアグラム図内の個々のオブジェクトが

まったく異種の概念を表していることを判別できる仕

組みが必要となる．

第 3の問題は知識の不完全さである．ダイアグラム

図では関連するオブジェクトを近くに配置することで，

実際には相互作用の結合相手が不明なオブジェクトど

うしを直感的に結びつけている．このような知識を単

純にグラフ構造で表現することは困難である．

これらの問題点を解決するためには，様々な粒度の

記述に対応できる階層的な記述が必要である．また，

様々の異なる概念に属する要素を扱うためにはオント

ロジによる意味づけが必要となる．

3. パスウェイ知識の形式化

3.1 複合グラフ

提案システムでは複合グラフ（compound graph）

に基づくパスウェイ表現を採用している1)．複合グラ

フはグラフを拡張した構造を持ち，以下で定義される．

複合グラフ CG = (G, T ) はグラフ G = (V,EG) と

根付き木 T = (V,ET , r) で定義される．本稿ではグ

ラフ Gを相互作用グラフ（ interaction graph），木 T

を分解木（decomposition tree）と呼ぶ．同様に，エッ

ジ eG
I ∈ EG を相互作用エッジ（ interaction edge）と

呼び，エッジ eT
I ∈ ET を分解エッジ（decomposition

edge）と呼ぶ．CGの断片 Frag(a)は分解木 T の内

点 aを根とする部分分解木 T ′ のノード集合から導か

れる部分複合グラフである．図 2 は複合グラフの例

である．

3.2 パスウェイの複合グラフ表現

複合グラフのすべてのオブジェクト（ノード，相互

作用エッジ，分解木エッジ）には，それぞれ何を表す

かによってタイプが存在する．たとえば，ノードには

タンパク質ノード，DNAノード，プロセスノードなど

があり，相互作用エッジには輸送エッジ（Transport），

制御エッジ（Modulate）などがある．分解エッジも同

様に状態への分解（has state），プロセスのメンバへ

の分解（has member），分子のサブユニットへの分解

（has component）などのタイプを持つ．各オブジェ

クトが何種類のタイプを持つべきかは，データ入力の

煩雑さが軽減されなおかつ必要な知識を記述するのに

十分かどうかを指標にして，生物学者との議論を通し

て決定した．

階層的なグラフ表現を採用することにより，パス

ウェイを部分構造に従って階層的に “分かち書き”し

て暗に埋め込まれている部分構造に関する知識を明

示的に記述することが可能になる．複合グラフでは，

分解木の各内点は複合グラフの部分構造を定義して

おり，各部分構造の階層を下るごとに記述の粒度が細

かくなっていくことで多段階の抽象化レベルを明示的

に表記の中に埋め込むことが可能になる．たとえば，

G-タンパク質を表すタンパク質ノードが分解木エッジ

has componentによってアルファ，ベータ，ガンマを

構成要素に持つことになる．同様に，プロセスノード

の下位階層は has member分解木エッジによって該当

プロセスのメンバを規定する．該当プロセスのメカニ

ズムはプロセスのメンバ間に張られる相互作用エッジ

によって定義される．逆に，プロセスのメンバのみが

明らかで，実際の相互作用のメカニズムが不明な不完

全な知識を記述する場合には，分解木エッジによって

メンバに関する情報だけを記述すればよい．

複合グラフでは相互作用エッジの両端は分解木の葉

に限定されず，内点も相互作用の始点もしくは終点と

なりうる．このため，複合グラフは入れ子グラフや

クラスターグラフ☆と比較して生物学文献中のあいま

いな知識を構造化するモデルとしてより適している

（図 3）．また，新しい根となるノードを導入すること

で，階層的な部分構造の情報を保持したまま複数の複

合グラフの 1つに結合することが可能である．

3.3 オントロジによる構造のアノテーション

各ノードはノードタイプに従って，それぞれ決めら

れた属性集合を持っている．タンパク質ノードであれ

ば表示名，分子情報，局在部位情報，組織情報などの

属性を持っている．分子情報は該当タンパク質の存在

を規定している生体高分子データベースへのリンク情

☆ 入れ子グラフでは分解木の兄弟関係のノードでしか相互作用エッ
ジが定義できない．クラスタグラフでは分解木の葉間でしか相
互作用エッジが定義されない．
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図 3 プロセスのダイアグラム図と複合グラフへの変換．各サブプロ
セス（矩形）は生体内プロセスオントロジで意味づけされてい
る．それぞれの矩形は異なる粒度のプロセスを表している

Fig. 3 A process diagram and its compound graph

representation.

報を格納している．同様に局在部位情報や組織情報に

はそれぞれの概念を規定するオントロジへのリンクが

格納される．ノードと同様に各エッジについてもエッ

ジタイプごとにオントロジで規定された情報を付加

する．

提案システムはパスウェイ情報のアノテーション

のために以下を含む 12のオントロジもしくはデータ

ベースをシステム内に持っている☆：細胞内局在部位，

生体プロセス（bio-process），シグナル伝達機能分類

（sig-family），生物種，表現型，組織・器官，生体高

分子 DB，化合物 DB，リアクション，参考文献，な

ど．パスウェイ表現を構成するすべてのオブジェクト

をこれらのオントロジで規定することでオブジェクト

の表現する内容が区別可能になる．

さらに，オントロジを使用することで検索対象概念

の表記の揺れの吸収および検索対象概念の緩和検索が

可能になる．緩和検索については 4.4節で述べる．バイ

オロジの分野では概念名称の表記の揺れの問題は古く

から知られ大きな問題である2)．特にタンパク質名の

表記のばらつき，シノニムの多様性はバイオロジにお

ける自然言語処理技術の応用では大きな課題となって

いる．パスウェイデータとは別にオントロジを用意し

オントロジ内でシノニム情報を管理することで，デー

タ登録時の表記のばらつきへの対応と検索時のシノニ

ム情報による検索意図の拡張が可能になる．これらの

機能はパスウェイの中で直接各オブジェクトの意味を

規定した場合には実現困難である．

☆ FREX では，オントロジは DAG 構造を持った概念の階層分
類もしくは概念階層と各概念階層に属するインスタンスの集合
である．

3.4 パスウェイデータの取得

我々は高次知識処理システムの開発だけでなく，パ

スウェイに関する知識の収集も行っている．特に，専

門家が実際に論文を読んで理解しなければ抽出できな

い高次知識の蓄積に重点を置いており，物質間の単純

な二項関係情報を収集する試みとは異なる．

データ登録に際しては，1つの複合グラフが 1つの

パスウェイ登録単位となる．知識の蓄積プロセスは 2

段階に分けており，第 1段階目ではレビュー記事から

パスウェイ情報を抽出する．通常，レビュー記事は複

数の論文を著者が再構成しているので，ある程度まと

まった知識が記述されている．典型的には，70 程度

のノード数と 5階層程度の分解木から構成される．こ

れらの知識の更新頻度は比較的低い．第 2段階目では

通常の論文から知識を収集する．これらの論文は典型

的には，レビューで紹介されたパスウェイ構造を数ス

テップ伸張させたことを報告している．これらの小規

模のデータの更新頻度は比較的高いことが予想される．

現在は，レビューに基づく知識の収集に取り組んでい

るところである．

4. FREXシステム

我々の構築しているシステム FREX（Functional

Relation EXplorer）は分子生物学データベースであ

り，パスウェイとして計算可能な形式で蓄積された文

献中の高次知識を検索するためのシステムである．

システムは XMLデータベースとして実装されてい

る．検索処理サーバ，XMLミドルウェアとリレーショ

ナル DBMSの 3層からなり，ブラウザからの検索問

合せを受け取った検索処理サーバは JAVAで実装され

た XMLミドルウェアの提供する APIを介して XML

データベースにアクセスする．実際の XMLデータは

PostgreSQL（または MySQL，Oracle）上に用意し

たテーブルに分解されて格納されている．

XMLデータベース上にはパスウェイ情報およびパ

スウェイの各構成要素を規定する各種のオントロジな

らびにタンパク質データベースなどの分子生物学デー

タベースが格納されている．

4.1 FREXの検索機構

前述のようにオントロジを強く意識したパスウェイ

表現手法を採用することで，ユーザはパスウェイおよ

びパスウェイを構成するすべてのオブジェクトに関す

る様々な項目を条件として指定しながら検索をする

ことができる．とくに，本手法では複合グラフを用

いることで部分パスウェイの検索も可能となっている

（図 4 (a)）．たとえば，“IL-13と IL-4がともに関わっ
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図 4 複合グラフ上での検索要求の処理方法．(a) タンパク質 A と相互作用する分子は何か？
（X1と X2）タンパク質 Aを含む生体内プロセスは何か？（オントロジ ID bio-proc=X

を持つ proc A）；(b) アレルギー反応のパスウェイで IL-13 と IL-4 が関わる部分パス
ウェイは何か？（オントロジ ID bio-proc=X を持つノード B）

Fig. 4 Biological queries on compound graph structures.

表 1 検索要求の例．ノード，相互作用エッジ，分解木エッジの属性
値を組み合わせることで，例示された自然言語による概念指定
と同等の検索が可能になる

Table 1 Examples of biological queries.

ているアレルギー反応を担うサブプロセス（部分パス

ウェイ）があるか”という検索は，“IL-13という名称

のタンパク質ノードと IL-14という名称のタンパク質

ノードを持ち，かつプロセスノードが生体プロセス反

応としてアレルギー反応もしくはその下位の概念を指

しているパスウェイを返せ”という処理に変換される

（図 4 (b)）．表 1 は各オブジェクトの属性を組み合わ

せることで実現される検索内容を自然言語で記述した

例である．

4.2 FREXインタフェース

ウェブブラウザでアクセスすると☆ユーザは生体高

分子などの事柄に関する情報，事柄間の関係にまつ

わる情報，またはそれらの関係情報の集合であるパス

ウェイに関する情報を指定することで，科学論文に蓄

積された知見を検索することができる．最大で 15の

属性とそれぞれの値の対を指定できる．検索は指定し

た項目の論理積として扱われる．ここで注意したいの

は，FREXの検索機能が属性と属性値の対によるキー

ワード検索を実現しているのではなく，オントロジ情

報に基づいた検索を実現していることである．

4.3 FREXによる高次知識の検索

FREXでは検索対象として複合グラフ表現のノー

ド，エッジ，パスウェイを指定できるが，ここではパ

スウェイ検索とノード検索について述べる．

トップ画面でプルダウンメニューから検索項目を指

定し，指定した項目について値を入力する．検索ボタ

ンを押した結果，条件に適合したオブジェクトのリス

トが表示される．リスト内から 1つ以上，複数の結果

を選択し表示することが可能である（図 5）．表示画

面にはサムネイル表示や拡大縮小，属性値によるオブ

☆ プレリミナリーなバージョンは
http://www.ontology.jp/FREX/index.html
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図 5 パスウェイ検索結果の表示．(a) 単一パスウェイ，(b) 4 つのパスウェイの同時表示
Fig. 5 Query results of a diagram search.

ジェクトの色の塗り分け，k-最短経路検索3)などの機

能が実現されている．

ノード検索の場合には結果は 2 通りに表示できる．

1つは該当ノードを含むパスウェイの表示である．も

う一方は，検索条件に適合したノードが分解木の内点

である場合（たとえば，プロセスノード），ノード自身

の下位構造だけを表示することができる（図は割愛）．

4.4 オントロジを使用した緩和検索

本報告でユーザインタフェースの詳細を割愛してい

る重要な機能の 1つはオントロジに基づいた検索条件

緩和である．これは，検索で指定された各項目につい

て該当するオントロジを走査し，入力概念クラスの下

位概念，兄弟概念などに検索対象を広げる機能である．

検索対象は，あらかじめ指定したステップ数まで緩和

することができる．緩和に関するパラメータはシステ

ム指定のデフォルト値とユーザ指定の値のどちらかを

選択する．

5. 関 連 研 究

パスウェイデータベースとしては KEGG 4)，Eco-

Cyc 5)などの研究がある．KEGGは人間の描いた図を

使用したクリッカブルマップなので本システムとは趣

が異なる．EcoCyc（もしくは BioCyc☆）はフレーム

システム上に構築された詳細なオントロジ定義を持っ

た代謝パスウェイデータベースである．しかし，いず

☆ http://www.biocyc.org

れも代謝パスウェイなどのすでに枯れた知識のデータ

ベース化に重きが置かれている．

一方で，本報告で述べてきたシステムは論文中に記

載されたパスウェイ知識一般を計算機上に表現するこ

とを目指しており，前述したように部分構造の明示化，

不均一粒度の問題や不完全な知識の記述の問題などを

扱う必要がある．

Gene Ontology（GO）6) は生物学分野で非常に重

要な知識基盤である．GOは主に is-a関係で定義され

た統制語句の体系である．分子機能，生体内プロセス，

細胞内局在部位の 3つについての概念体系を提供して

おり，主立ったモデル生物種のゲノムデータベースは

GOの語彙を使用して機能情報をアノテーションして

いる．

しかしながら，これらの概念体系は個々の機能，プ

ロセスのメカニズムに関する知識は提供しない．我々

のデータベースはメカニズムの構造情報をオントロジ

でアノテーションした知識を提供することで構造情報

とオントロジの間のギャップを埋める役割を果たして

いる．

6. ま と め

本報告では生物学文献で共有されるパスウェイ知識

をデータベース化する取り組みについて論じた．

提案システム FREXは階層的で再帰的な表現モデ

ルを採用し，形式化されたパスウェイを構成するすべ

てのオブジェクトをオントロジで意味づけている．こ
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の結果，(1)文献内に散見される不完全な知識の記述

に構造を与え計算可能にした．(2)不均一な粒度の記

述から構成される知識を統一的に扱うことを可能にし

た．(3)階層的な構造により，部分パスウェイに関す

る知識を明示化し検索可能にした．(4)検索時に複数

の属性とそれらが各々満たすべきオントロジ概念を指

定することで，柔軟で強力な検索機能を実現した．

ユーザが入力した文字列の意図をシステムが理解す

る術を持っている点でオントロジベースの検索機能は

従来のキーワードベースの検索と決定的に異なる．生

体内パスウェイのように多様な要素が複雑に関係しあ

う知識をデータベース化する際には設計段階からオ

ントロジを強く意識したシステムにすることが重要で

ある．

実験生物学者のワークベンチ的なユースケースを考

えた場合，ユーザインタフェースおよび計算量の双方

の観点から対象知識の範囲を指定できることが望まれ

るが，我々の提唱する知識表現手法は任意の大きさに

部分構造を指定できる良い性質を備えている．また本

報告では触れなかったが，パスウェイを構成するエッ

ジには，他のエッジとの依存関係などの制約情報も含

まれており，宣言的な記述形式を採用していることと

合わせて，ユーザの思考過程を支援する様々な論理学

ベースの推論手法が摘要可能であると考えている．

パスウェイデータベースのデータ更新は難しい問題

である．理由は 2つある．第 1に，分子生物学論文は

研究者の主観をともなった実験情報の解釈結果の記述

であり，異なる論文間で内容の無矛盾性が保証されな

い．第 2に，細胞のメカニズムには排他的な制御が含

まれるために，知識の単調な増加が望めない．実際の

データ更新に際しては 2つの状況が想定される．第 1

の状況は，既存知識の詳細化である．このようなデー

タ更新は既存パスウェイにおいて分解木の葉にあたる

ノードの下に新しい木を挿入する操作で対応できる．

第 2の状況は，既存の知識との整合性がとれない修正

をともなうデータ更新である．この場合，データ更新

には上述のような本質的な難しさがともなう．このた

め，データベース自体には矛盾する複数の知識の格納

を認め，別途矛盾検出用の推論エンジンを構築するこ

とが望まれる．

一般に，データの収集は非常にコストのかかる作業

であるため，自然言語処理技術を応用した支援システ

ムの構築が望まれる．しかしながら，まだ難しい課題

が残されている．高次知識の収集に際しては，専門用

語同定，用語のクラス分類，専門用語と既存の生物学

データベース間の対応関係の同定，単純な相互作用の

同定，相互作用の組み合わさったプロセスの同定など

の要素技術を確立する必要がある．我々は，収集に際

して高度な専門性を必要とする高次知識を宣言的な形

式で蓄積していくことで，生物学者だけでなく，バイ

オロジを対象に自然言語処理技術やその他の知識処理

技術を開発しているグループにとっても有用な知識基

盤を提供できると期待している．

7. 今後の課題

FREXはオントロジを用いた強力な検索機能を有

している．しかしながら，現状のシステムは，あらか

じめ登録された複雑な知識を検索・閲覧する機能を提

供しているにすぎない．残念ながら記述された知識の

更新，矛盾検出，パスウェイに関する帰納推論などの

より知的な推論機能7)は実現されていない．これらは

今後の課題として残されている．

前述したように，本プロジェクトでは従来あまり形

式化されてこなかった不均一な知識のデータベース化

に重きを置いており，現在の FREXシステムでは独自

に収集したデータのみが検索対象になっている．一方

で KEGGの代謝経路に関する知識のように，よく整

理された公開データについては今後積極的にインポー

トしていくことが望まれる．

現在のシステムは独自開発の XML ミドルウェア，

オントロジ記述フォーマットによって構築されている．

また，ミドルウェアとサーバ間の通信には RMI技術

が採用されている．このため，オープンな環境での利

用およびデータ配布に関して問題がある．我々は現在，

WebサービスやセマンティックWebで標準とされる

技術に基づいたシステムの改修に取り組んでいる．
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