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医学生物学分野のテキストマイニング

　近年の文書の電子化と大容量化に伴い，多様な分野に

おいて，情報抽出，情報検索，テキストマイニング技術

の重要性が増していることは周知の事実である．学術分

野においてもその例外ではなく，特に，数式や化学式を

使わず自然言語で知見を記述することが多い医学生物学

分野で，その傾向は顕著である．医学生物学分野にお

ける抄録の多くは，NCBI（米国国立バイオテクノロジ

情報センタ）から PUBMED（文献データベースMEDLINE

の online版）として無料で提供されている．抄録数は指

数関数的な増加の一途をたどり，現在では 1,600万件以

上登録されている．一方，ヒトや主要モデル生物のゲノ

ム完全解読に伴い，大規模実験手法が多数確立されてき

た．従来の分子生物学の手法では実験対象の遺伝子数が

せいぜい 20～ 30程度であったが，これらの技術の導

入により，数百，数千遺伝子の挙動が同時測定可能とな

った．実験結果の解釈を行うには，過去の知見や主張を

考慮する必要があるため，対象遺伝子数増加により関連

論文の検索と精査にも並々ならぬ時間と労力を費やすこ

とになる．

　このような問題を解決すべく，文献からの遺伝子機能

情報の抽出や蛋白質相互作用の抽出，疾患情報の抽出な

どに関する自然言語処理やテキストマイニングの研究が

盛んになり，有償／無償でさまざまな文献ベースのシス

テムが提供されてきている．一方，医学生物学分野にお

ける専門分野の細分化により，分野間での情報共有が難

しくなっていること，また，同一分野であっても情報の

大容量化により個人が記憶できる限界を超えていること

などから，異なる文献に蓄積されている知見を組み合わ

せることによる文献中の潜在的知識発見もしくは仮説生

成の可能性が論じられるようになってきた．一般的なテ

キストからの知識発見とは，文書クラスタリングなどの

テキストマイニング一般も含まれるが，本稿での潜在的

知識発見／仮説生成とは，図 -1に示すように，従来の
検索では難しい潜在的な概念間の関係性（知識）の自動抽

出を，知識の構造化とマイニングをベースに行う手法に

限定している．

　以下，医学生物学文献からの潜在知識発見／仮説生成

研究の歴史と現状，課題を概観するとともにその展望に

ついて論じたい．

潜在的知識発見／仮説生成に関する研
究の歴史

　医学生物学における潜在的知識発見／仮説生成のパ

イオニアとしてシカゴ大学の Swansonによる研究が挙

げられる．1986年に Swansonはレイノー病に魚油の摂

取が有効であることを文献情報から予測した 1）．その

当時は，魚油のレイノー病への効果は知られていなか

ったが，その後 DiGiacomoらによって実験的にも証明

された．Swansonは，レイノー病患者に，高い血液粘

性，強い血小板凝集作用，および血管収縮などの血管反

射に関する特徴が見られること，また，魚油，および魚

油に含まれる EPA （eicosapentaenoic acid） が血液粘性，

および，血小板凝集作用を下げる働きがあることを人

手で文献から調べ，上述の関係性を予測した．Swanson

のこのモデルは ABCモデルと呼ばれている．この場合，

A-termが魚油，B-termが血液粘性，血小板凝集作用，

血管反射，C-termがレイノー病となる．A-termのみ指

テキストマイニングによる
潜在的知識の発見支援

　医学生物学分野においては，各種研究の飛躍的進展に伴う論文の指数関数的増加により，自然言語処理技
術を利用した文献からの知識抽出や，テキストマイニング技術を利用した実験結果の自動解釈などへの期待
が高まってきている．一方，文献情報の大容量化，および，専門の細分化による情報の非共有化に伴い，各
文献に記述されている知見を組み合わせることによる文献中の潜在的知識の発見もしくは仮説生成の可能性
が議論されている．本稿では，潜在的知識発見の現状と課題を概観するとともに，当研究室で開発している
潜在的知識発見システムを紹介する．
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定して関係性のある概念を予測する方法を

open discovery，A-termと C-termを指定し

て関係性を予測する方法が closed discovery

と呼ばれている．ABCモデルは，A-B, B-Cの

関係を示す文書があるときに，A-Cの関係を

示す文書がなくともその関係性を推論する単

純なモデルである．上述の Swansonの予測

は closed discoveryであり，ある意味では仮

説生成の一部（A-termに関連する着目すべき

C-termを選択すること）が Swansonの経験

によって行われていることになる．Swanson

は，その後もいくつかの関係性を予測し，そ

の一部は実験的にも証明されている．これ

らの予測は人手で行われたが，潜在的知識

発見や仮説生成の自動化がいくつかの研究グループに

よって試みられており，その多くは，ABCモデルを踏

襲している．たとえば，Gordon＆ Lindsayはレイノー

病の記述されている文書（R）に出現するすべての単語と

連語（X）について，R中の Xの頻度，Xが出現する文書

中の Rの頻度，および，tf-idf （term frequency-inverse 

document frequency）などを利用し，Swansonが人手

で行った知識発見の過程を自動的に行えるか否か検討し

ている 2）．Weeberらは NCBIのMetaMapを利用して文

書中の概念を UMLS （unified medical language system）

のシソーラスと意味クラスにマッピングした上で，レイ

ノー病の文書中に出現する概念の頻度を利用した知識発

見の自動化の可能性を検討している 3）．これらの方法は，

いずれも open discoveryでは B-termを人手で選んでお

り，完全な自動化を試みていない．一方，Srinivasanは，

PUBMEDの文献に文書分類のために人手で付与されて

いるMeSH （Medical Subject Headings） termを潜在的

知識発見／仮説生成の対象概念とし，MeSH termに付

随する UMLSの意味クラスを利用した上で，意味クラ

スごとに各概念の tf-idfをベースに B-termや C-termを

絞り込み，潜在知識発見の精度を高めようと試みてい

る 4）．Open discoveryの場合は B-termを意味クラス

ごとに数個に絞り，自動的に C-termまで計算しており，

Swansonの予測例を比較的上位で予測している．しか

し，MeSH termはそれほど大きなメタシソーラスでは

ないので，一般的な知識発見には不向きと思われる．

潜在的な知識発見の課題

　このように，文献ベースの潜在的知識発見の研究は盛

んになりつつあるが，その多くは Swansonの予測の自

動化の検証であり新たな関係を予測して実験的に証明さ

れるに至った例は数少ない．仮説生成や潜在的な知識発

見を自動的に行うことは困難なのである．その理由は下

記のようにいくつか挙げられる．

1）語彙の問題：多くの概念は複数の同義語を持ち，これ
らを考慮しないと適切な関係性が抽出できない．また，

同音異義語も多く存在し，特に略語や遺伝子名称に関

しては語彙的曖昧性解消が必須である．シソーラスを

用いない潜在的知識発見システムではこれらの点を考

慮できないため，多くの場合意味のない関係性や概念

が上位にランクされてしまう．

2）低頻度概念の問題：希に現れる概念でも潜在的知識発
見という観点から重要なものがあるが，どのような統

計的な手法を利用しても低頻度概念の関係性抽出は難

しい．

3）中間層概念選択の難しさ：2項間の関係性という意味

においては正しいが，潜在知識発見／仮説生成という

観点からは意味のない概念が多く現れる（上位すぎる

概念であり情報量がほとんどない，意味クラスが不適

切など）．

4）関係性の種類指定の必要性：関係の有無だけでなく，
ある特定の関係が必要なときがある．たとえば，ある

signaling pathway（蛋白質と蛋白質／化合物の相互作

用）が活性化されて次の eventが起こる場合は，その

signaling pathwayを構成している概念間（蛋白質間）

の関係性（物理的相互作用）を利用しなくてはいけない

が，統計的な手法だと物理的相互作用でない関係性（2

つの蛋白質の機能が似ている，発現パターンが似てい

るなど）も取り出してしまう．

5）不十分な中間層の数：始点と終点の概念の関係が遠い
と，中間層が一層だとギャップが大きく解釈が難しい．

6）ユーザの背景知識欠如の問題：ユーザに十分な周辺知
識がないと予測された関係が正しいのか否かが結果を

一瞥しただけでは判断できず，そのエビデンスとなる

文献をかなり読まないといけない．
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図 -1　従来の検索と潜在的知識発見支援システムの比較
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7）評価の難しさ：closed discoveryはともかく open 

discoveryは本来正解が複数あるべきであり，どれが

最も上位にくるべきか絶対的な価値基準を作ることが

難しい．また，正解が数多く存在し，評価セットを準

備することもかなり難しい．したがって，手法の比較

が困難である．

　これらの問題を解決すべく，我々は，潜在的知識発見

と大規模実験結果の解釈のためのシステム BioTermNet

を開発しており，以下の章でその概要を述べる．一部の

機能は http://btn.ontology.ims.u-tokyo.ac.jpからアカデ

ミックユーザには無料で公開している．

潜在的知識発見支援システム：
BioTermNet

BioTermNet の概要
　BioTermNetは主にMEDLINEをベースとした潜在的知

識発見支援システムである．MEDLINE以外にも OMIM

やMEDLINEPlus, 薬品添付文書をベースとした概念ネッ

トワークとのクロス検索も可能である．BioTermNetで

は上記の課題を以下のアプローチで可能な限り解決を図

っている．

1）シソーラスの充実化： 語彙の問題を解決するため

に，UMLSだけでなく我々が東大と共同で開発して

いる GENA（gene name dictionary），disease name，

pathway name などのシソーラス（MOV： multi 

ontology viewerとして公開）を利用して，同義語を考

慮した概念の認識を行っている．また，些細な綴り

の多様性について（たとえば，NF kappa B, NFkappaB, 

NFKB），概念の認識過程で吸収するとともに，略語に

関しては略語と full nameとの対応付けの手法を適用

し，多義性に関しては，共起する用語から曖

昧性の解消を可能な限り行っている（上記課

題 1に対応）．

2）情報抽出と統計解析の併用：低出現頻度の
概念の関係性抽出，および，関係性の種類の

指定が必要な場合を考慮し，構文解析による

情報抽出と統計解析を併用して概念ネットワ

ークの構築を行っている．現在のところ，関

係性を厳密に区別したい蛋白質－蛋白質／化

合物間相互作用情報を構文解析による情報抽

出で行っている（上記課題 2，4に対応）．残

念ながら，関係性の多くは曖昧に記述され

る．たとえば，"cell divisionのときに特異的

に遺伝子 Aが発現している " という文章か

ら，遺伝子 Aが cell divisionに関与している

という関係性（示唆）を抽出しなくてはなら

ない．ACTOR（doer of action）と OBJECT（receiver of 

action）との関係とは限らなく，関係性の記述の多様

性から考えて，すべての概念間の関係性を構文解析で

抽出することは難しい．

3）意味クラスの利用と複数の中間層の利用：始点と終
点の概念間の関係性の遠い場合，複数の中間層の利

用（たとえば，A-->B1-->B2-->C）が可能である．ま

た，ユーザの仮説をある程度取り入れられるように，

UMLSで概念に付随する，もしくは同様の基準で我々

独自に付与した意味クラスを用いて中間層の概念の絞

り込みを行う．たとえば，あるクエリに何らかの化合

物が相互作用し，その化合物が遺伝子の発現を促進し，

それにより，ある現象が起こることを仮定すると，中

間層 B1に化合物を，中間層 B2に遺伝子のみを意味

クラスとして選択し，これらを通る概念ネットワーク

を選択することになる．中間層の層数と意味クラスを

可変とすることにより，ユーザの考えをある程度反映

させることが可能となる（上記課題 3，5に対応）．

4）概念ネットワークの表示とエビデンスとなる文献の
提示：概念間の関係性全体を可視化することによりユ
ーザが直感的に全体像を理解しやすいようにしている．

また，探索表示された潜在的な関係が，潜在的知識発

見の観点からもっともな関係か否かを容易に調べるた

めにエッジにリンクする形でエビデンスとなる文献を

提示している（上記課題 6に対応）．

　BioTermNetでは図 -2で概要を示すプロセスで潜在的
知識発見を試みている．通常はあらかじめ 2項関係を

構文解析および統計的手法により抽出してその関連度と

ともに DB化している．しかし，条件付きの関係性の場

合はあらかじめ計算することができないため，概念を文

書中の出現位置とともにインデックス化したものを用い，

辞書，シソーラス

結果の可視化

文献情報 概念認識

概念認識、意味クラス付与
遺伝子名曖昧性の解消
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統計解析

最適なネットワークの計算
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disease names, etc.
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動的に行うため，概念の文書中
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共に出現する頻度の高い
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エビデンス情報への
リンク

図 -2　BioTermNet の概観
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クエリの条件に従って動的に関係性を求める．

たとえば，apoptosisの条件下での蛋白質の

関係性を見たいのならば，apoptosisの文書

を選択した後，その文書内で蛋白質と他の概

念との関連度を求めることになる．明示的に

記述される 2項関係を求める手段は複数存在

する．もし，対象となる概念や概念間の関係

性が明確であるならば，少々の学習セットを

用意してナイーブベイズ＋ EMなどの方法で

自動抽出することも可能ではあるが，ここで

はすべての概念を対象とするため，統計値と

一部構文解析を利用している．情報抽出の手

法や概念の認識手法は文献 5）およびその参

考文献に記述してある．

　最適な概念ネットワークの計算には，明示

的に記述されている 2項関係を高くスコアリングし，か

つ全体のネットワーク計算にも適している統計的手法

が望ましい．2項関係の計算には，Dice係数，Mutual 

information（MI）などの統計的手法，HyperGsumや

Singhalの文書検索における特徴語を計算するための手

法，また SVD （singular vector decomposition） により概

念・文書行列の次元数を削減し，低次元空間で近接した

概念が関係しているとみなす方法などがある．どの手法

が最も明示的記述の抽出およびネットワーク全体の計算

に適しているかは文献 6），7）で詳細に検討しているた

め興味がある方は参照していただきたい．以下，概略の

み述べる．概念間の関係の種類によって，明示的な関係

記述と 2つの概念の 1文書中の出現頻度との関係は異

なる．したがって，既存の手法の単純な適用だと最も効

果的な統計的な手法は異なる．たとえば，蛋白質間相互

作用が明示的に記述されている場合，これらの概念が複

数回 1抄録中に出現するが，蛋白質とその細胞内局在情

報の関係が記述されている場合は，多くの場合は 1抄録

中に一度しか出現しない傾向にある．すなわち，蛋白質

間相互作用の場合は，同一の文書で 2つの遺伝子名（蛋

白質名）が偏って出現したとしても 1抄録中に一度しか

平均的に出現しない場合は，蛋白質間相互作用である確

率が低い傾向にある．Dice係数，MI，HyperGsumなど

は 1つの文献に現れる概念の出現頻度は考慮していな

いが，Singhalをはじめとする文書検索の特徴語計算手

法の多くにおいて，1つの文献に現れる概念の出現頻度

を考慮している．蛋白質間相互作用では，Singhalの手

法が最も効率がよく，蛋白質とその細胞内局在情報では

HyperGsumが最もよい．下記ネットワーク全体の計算

を考えた場合もこの 2手法が潜在的知識発見という意味

ではよい性能を示している．SVDはすべての概念間の関

係を考慮した上での 2概念の類似性を取り出すことにな

るので，2概念に明示的な関係があるか否かという局所

的な情報が重要である 2項関係抽出においては，精度が

かなり落ちる 7）．

　概念ネットワークの計算では，open discovery，

closed discoveryともに中間概念を介した概念間の関連

度の計算することになる．その計算方法はいくつかある

が，open discoveryではたとえば 1）A→Bi, Bi→Cj（i51,...）

の各パスにおいて各ステップのスコアの相加相乗平均

を計算しその最大値を Cjのスコアとする，2） Cjの次数

（threshold以上の Bとのエッジ数）をスコアとする，3） 

Cjに繋がる各パスの相加相乗平均の和を Ciのスコアと

する方法などがあり，文献 6），7）で検討している．次

数情報を利用するとmajorな概念が高くスコアリングさ

れすぎてしまう傾向にあり，一般的には各ステップの相

加相乗平均の最大値（上記 1）を採択する方法が有効のよ

うである．以下，Singhalの文献中の特徴語抽出の手法

と上記 1）の計算方法を用いた例で事例紹介を行う．

偏頭痛とマグネシウムの関係予測
　偏頭痛と Mgの関係は Swansonが 1988年に予測を

し，その後，実験的に証明されている．偏頭痛とMgを

クエリとした closed discoveryでこれらの関係を探索

した結果を例として図 -3に示す．システムの精度評価
のため 1988年以前の文献を利用している．本例では 2

層目が化合物，3層目が化合物以外の意味クラスと設

定している．また，Mgと 2層目の関係は化合物間相

互作用となるため構文解析情報のみ利用している．エ

ッジのリンク情報を見ると以下のような解釈ができる

（以下，図中青でハイライト）．Mgは serotonin分泌，

prosta glandin/epoprostenol 反応性，arachidonic acid，

hista mine代謝を制御している．serotonin，prosta-

glandin/epo prostenol，arachidonic acid，histamineは

MigraineMagnesium

図 -3　Mg と偏頭痛の Closed discovery
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vaso constrictionや platelet aggregationの原因となり，

vaso constrictionや platelet aggregationはmigraineの

原因になる．したがって，Mgの不足によりこれらの一

連の働きにより偏頭痛が起こることが考えられる．医学

生物学では，複数の原因によって同一の現象が起こるこ

とが多く，正解は 1つのパスとは限らない．

　偏頭痛をクエリとして open discoveryを行い偏頭痛

に有効な化合物を探索するとMgは 49番目（89571化合

物中）に，同様に有効な元素／イオン／同位体として探

索すると 2番目（3527イオン中）にランクされる．上述

のように潜在的知識の発見支援システムの評価の難しい

ところであるが，必ずしもMgが 1番目にランクされる

必要はなく．実際，もっともらしい複数の概念が上位に

ランクされている．たとえば，dextroamphetamineが，

methysergide, amphetamine, reserpineなどの中間層概

念を介してMgよりも上位にランクされている．興味深

いことに近年この化合物が偏頭痛に有効であることが報

告されている．

　医学生物学における潜在的知識発見／仮説生成はさま

ざまな場面で利用できる．たとえば，承認薬の効能追加

の探索，連鎖解析，関連解析後の疾患関連候補遺伝子の

絞り込み，DNAマイクロアレイなどの大量データの解

釈，また突然変異遺伝子の表現型の解釈などに利用でき

る．このうち，2例について以下紹介する．

疾患関連遺伝子探索への応用
　疾患原因／関連遺伝子と物理的蛋白質相互作用を持

つ遺伝子に変異が起こると，疾患原因／関連遺伝子の

みに変異が存在するときよりも疾患罹患リスクが高ま

ることがあることが知られている．このような例も

BioTermNetの利用によって容易に探索できる．たとえ

ば，BRCA1遺伝子と物理的相互作用をする遺伝子／蛋

白質を 2層目に，BRCA1と明示的な関係性が知られて

いない疾患を 3層目に指定し，open discoveryで関連

性の探索を行う．BRCA1→CREBBP （物理的相互作用の

関係），CREBBP→Rubinstein-Taybi syndrome （RSTS）（疾

患関連遺伝子と疾患の関係），BRCA1→EP300（物理的

相互作用の関係），EP300→RSTSの関係が上位にランク

される．BRCA1は RSTSとの関連性は現在のところ知ら

れていないが，BRCA1の変異によって RSTSの疾患罹患

リスクが高まる危険性があることをこの結果は示唆して

いる．

　また，連鎖解析，関連解析などの結果のスクリーニン

グにも有効である．連鎖解析では，連鎖（減数分裂時に

染色体の組み替えが起こるため，染色体上で隣接する遺

伝子が独立に遺伝しない）を利用して，疾患家系のマー

カ遺伝子の情報と罹患の有無の情報から，疾患遺伝子の

ゲノム上の位置を予測する．しかし，収集した家系数や

浸透率（その疾患遺伝子の遺伝子型を持っている個体が

病気を発症する確率）の低さにより，疾患関連候補領域

がブロードな予測となり，場合によっては，予測された

領域に数百の遺伝子が存在することがある．したがって

これらの領域にある遺伝子が，どのような形で対象疾患

とかかわる可能性があるのか，現段階の情報から予測

し，次ステップの実験計画立案を支援することが可能で

ある．一方，関連解析においては，ヒトゲノムの解読完

了と HAPMAP PJ （ヒトの病気や薬に対する反応性にかか

わる遺伝子を発見するための基盤を整備する国際 PJ）の

完了に伴い，マーカとしてはほぼ十分な SNP（一塩基置

換）が見つけられ，ゲノムワイドな関連解析が可能とな

った．現在では，50万 SNP程度が一度に測定できるキ

ットも市販されている．しかし，疾患患者のサンプル収

集の難しさとともに，測定も十分安価でないため，関連

解析に十分な検体数を実験することができないことが多

い．多重検定の問題を考慮すると遺伝統計的なアプロー

チだけでは，スクリーニングが不十分である．したがっ

て，疾患と関係あるか否かという遺伝統計的数値だけで

なく，その遺伝子と疾患遺伝子を繋ぐ関連性情報を考慮

した上で，次ステップでタイピングを行う SNPを選別

していくことがコスト面からも現実的である．現在，東

京大学医学系研究科徳永研究室で行っているゲノムワイ

ド関連解析において，統合データベースプロジェクトの

一環として，遺伝統計値と共に文書データも利用した疾

患関連 SNPスクリーニング支援のシステムを構築中で

ある．

マイクロアレイ解釈への応用
　DNAアレイ技術の確立により，一度に数千の遺伝子

の挙動の観察が可能となった．しかし，ノイズの多さも

さることながら，対象遺伝子の多さゆえの実験結果の解

釈の難しさも大きな問題である．この問題を解決すべく，

文書データを利用して，実験結果を自動解釈する手法は

活発に研究されているが，ここでは，潜在的知識発見の

枠組みでの応用を紹介する．

　以下は，Doxazosinという前立腺肥大に効果的な薬剤

を細胞に与えたときの遺伝子発現変化から，Doxazosin

がどのような疾患に効果がありそうか予測するという

例である．入力が発現変化のあった約 200遺伝子，2層

目の意味クラスを遺伝子，3層目の意味クラスを疾患と

指定し，open discoveryで関連の高い疾患をランキン

グすると glioblastoma（グリア芽腫），neuroblastoma

（神経芽細胞腫），B-cell lymphoma（B 細胞リンパ

腫），astrocytoma（星状細胞腫），sarcoma of prostate 

gland （前立腺肉腫）など癌関連の疾患が上位にランク
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3 テキストマイニングによる潜在的知識の発見支援

識を保有している研究者でないと使いこなせない．

素人では，提示される概念の背景知識がなく，も

っともらしい解が提示されているのか否かがすぐ

判別できないのである．また，本稿では紹介しな

かったが，この手のシステムは既知の関係性の提

示にも有効である．しかし，同様に提示される概

念や関係性がユーザの知識レベルにそぐわないと，

ネットワーク図を一瞥しただけでは表示結果を理

解できない．提示する内容をユーザの知識レベル

に自動的に合わせられるような仕組みの開発が必

要である．その他，提示された 2項関係 A→Bと

B→Cが別条件でのみ起こり，A→B→Cは成立し

ないケース．生物現象に特徴的であるが，複数の

異なるパス A→Bi→Cj, A→Bk→Cjがプラスとマイ

ナスの効果があり Aから Cjへの影響が相殺されてしま

うケース．同一の 2項関係が（主に量に依存して）プラス

にもマイナスにも働くケース．など解くべき個別な課題

は枚挙に遑がない．潜在知識発見支援システムが，現在

の検索システムと同様に万人が不自由なく利用可能な新

たなパラダイムを迎えるには，このような課題を克服す

る必要があると思われる．
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される．マイクロアレイで発現に変化があった遺伝子

は，cell growth, cell invasion, cell division, cell migration, 

apoptosisなどの機能に関係しており，これらの機能に

共通な疾患として癌関連の疾患があるからである 7）． 

上位 20位の約半分程度は doxazosinの治療効果に関す

る報告がすでに行われておりもっともらしい結果が得ら

れている．図 -4は 1位にランクされた glioblastomaに

関して 2層目の意味クラスを遺伝子，3層目を機能とし

て描画させた例である．一般的に 2層目に遺伝子を持っ

てくると類似の機能の遺伝子が増え，機能と疾患の関連，

機能と遺伝子の関係が明らかになりやすい．これらのエ

ッジにリンクした文献情報を読むと，glioblastomaとそ

の機能の関係などが得られる．

.

潜在的知識発見研究の展望

　医学生物学分野における文書ベースでの潜在的知識発

見について紹介してきたが，その他の分野でも研究は行

われている．例として，書誌情報を利用して，20世紀

の詩人が間接的に古代の哲学者から思想的影響を受けて

いることを調べる研究，および，化合物の反応経路の推

定を domain knowledgeや実験情報などを利用して行

う研究などが挙げられる．しかしながら，一般的なデー

タマイニングとしての知識発見は多様な分野で盛んに研

究されているのと比べ，文書ベースでの知識発見の研究

は医学生物学分野に偏って多い．MEDLINEのように自

由に使える膨大な文書が存在すること，また，医学生物

学分野は発見すべき知識が比較的明確で，かつ，1人の

人間が計算機なしに処理するには情報が膨大になりすぎ

たことなどが原因と思われる．

　医学生物学分野のさまざまな場面で潜在的知識発見手

法は有効であり，本稿で紹介したのは一端に過ぎない．

しかし，現在のシステムでは，やはりそれなりの専門知
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図 -4　発現が変化した遺伝子と機能および疾患との関係


