
ライフサイエンス分野における
テキストマイニング技術適用の動向
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テキストマイニング ����� ������	は，大量の構造化されていないテキスト情報を様々な観点
から分析することにより，価値のある情報やパターンを発見するための技術であり，自然言語
処理，情報検索，情報抽出，データマイニングなどの要素技術を組み合わせたものである．近
年，テキストマイニング技術をライフサイエンス �バイオや医療分野を含む	文献に適用し遺
伝子やタンパク質の関係に関する新たな知見を得ようとする研究が注目されている．本論文で
は，テキストマイニング，特に情報抽出技術が，ライフサイエンス分野においてどのように用
いられているかを，この分野の主要な国際会議やジャーナルで発表された論文を中心にサーベ
イする．
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� はじめに
テキストマイニング ����� ������	は，大量の構

造化されていないテキスト情報を様々な観点から
分析することにより，価値のある情報やパターンを
発見するための技術であり，自然言語処理，情報検
索，情報抽出，データマイニングなどの要素技術を
組み合わせたものである +*,� -.� /01．コールセン
ターの通話記録や特許文書などに適用されてきたテ
キストマイニング技術が，近年，ライフサイエンス
分野での適用が注目を集めている．テキストマイニ
ング分野のキーパーソンの一人であるカリフォルニ
ア大の�
��� 2�
���は *..3年の45!招待論文の
中で6���� �
�
 ������6としてテキストマイニング
について解説している +*,1．この初期の論文のなか
で，すでに医療文献を用いて既知の遺伝子に関連す
るキーワード情報を元に，未知の遺伝子の機能を予
測するシステムが紹介されている．これはライフサ
イエンス分野が，テキストマイニングの有望なター
ゲットであることは早くから自然言語処理研究者た
ちにも認識があったことを示している．理由を考え
てみよう．
�*	 大量のテキスト情報が入手できる．例えば，

米国 #
����
� !���
�� �� �������� �#!�	 が提供
する %�����データベースは，*.70年代からのラ
イフサイエンス分野の文献抄録を検索可能にしてお
り，エントリ数は，*800万件にも及ぶ �最近では一
年に約 ,0万件が新規に登録されている	．
�8	 テキスト情報量の増加のスピードは，遺伝子

の配列情報の公開スピードより早いことが報告され
ており +-*1，テキストマイニング技術を使って有用
な情報を自動的に取り出すための仕組みが重要視さ
れている．
�-	 テキスト情報を処理するためには，分野依存

の辞書やオントロジが必要不可欠であるが，#!�
をはじめとする様々な研究機関が，様々なリソース
を提供している．
�/	遺伝子やタンパク質に代表されるライフサイ

エンス分野の研究において，もっとも信頼できるの
は実験結果であるが，結果が何を意味するかを判断
するのが困難な場合がある．たとえば，マイクロア
レイや #4チップを用いた遺伝子発現の実験結果
として得られるのは，遺伝子名の集合 �クラスタ	
である．研究者は，そのクラスタに含まれる遺伝子
間の関係は何かを見出す必要があるが，数値データ
だけではなく�� !"#�のようなテキストデータ
ベースから得られる情報を組み合わせることで，よ
り直感的な理解が可能になる．
本論文では，テキストマイニング技術が，ライフ

サイエンス分野においてどのように用いられている
かをこの分野の主要な国際会議やジャーナル �%&'9
%
��:� &�������� �� '������������ "&�'9 "�;

����
����
� ���������� �� "���������� &������ ���

�������
� '������� (")9(����� "�����
����)���;

�
��� '��������
����など	の論文を元に概観する．
特に，�� !"#�に代表されるテキストデータベー
スからの情報抽出に関する技術を取り上げる．なお，
%&'800*では辻井・4�
��
���による情報抽出の
チュートリアルがあったが，その時の発表資料およ
びアノテーションつき参考文献リストが入手可能で
ある +//1．
情報抽出の技術を用いて，�� !"#� に代表さ

れる文献 �抄録	集合から，必要な情報を抽出し，関
連付ける研究が数多くなされている．具体的には以
下のタスクに分別される．

� 単語および固有表現 ��
��� ������	 の抽出9
遺伝子，タンパク質，疾病，化合物名の抽出

� 省略語解析9 省略形とその元表現の抽出

� 関係抽出9 遺伝子，タンパク質，疾病，化合
物間の関係の抽出

� パスウェイ構築と9 関係によるネットワーク
構造の抽出と可視化

次節以降，それぞれのタスクの代表的なアプロー
チについて述べる．

� 単語・固有表現抽出
ライフサイエンス分野の文献は，他の自然科学の

文献と同じように，分野に依存した単語 �遺伝子，
タンパク質，化合物名など	とその同義語が頻出す
る．近年，遺伝子名については，その語彙が同定さ
れつつあるが，化合物名など多くの未知語が存在す
る．数字や非アルファベット文字 �<;6や <�	6など	
が含まれるのが特徴のひとつである．複合語も頻
出するので，いかに正しく単語を認識し，さらに，
文献からタンパク質や遺伝子といったある概念クラ
スに属す語を取り出すことが，重要な研究テーマの
テーマの１つとなっている +**� 8*� ,� */1．
=����
+**1らは，単語の表層的な特徴を手がかり

にタンパク質などの物質名 ��
����
� ����	の認識
を行うプログラム %�>&%��を提案している．処
理の手順は以下の通りである．
*� 単語分割された文から，中心となる単語 �����
����	と ���� ����に関する機能を表す単語
�;���� �例� <�(% ��������6における <�����;
���6	 を同定する．ここで，���� ����は，大
文字，数字，非アルファベットを含む単単語
�例� <#��6� <�,-6	あるいは複合語 �例� <��;
��������� * �"!;*	;�������� ���
��6	，小文字
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の英字だけを含む単単語から選ばれる．次に
選ばれた単語に単純な規則を適用し候補を絞
る．例えば，特殊文字が単語を構成する文字
の半分以上を占める場合，���� ����としない
という規則を適用することで，単語 <?@;6が
���� ����として選ばれないようにする．　

8� 隣接する ���� ���� を結合する．ある ����

����の前方および後方にある ���� ����を，
あらかじめ規定したルールに従って検査する．
この段階で，単語連続や括弧を含む表現など
が，より大きな一つの ���� ����として認識
される．各単語は '���� の品詞タガーを使っ
て，品詞が付与される．　

-� さらに，<4� '� 5� 
��  6 などのより大きな
構造を含む ���� ���� を構築する．

�� !"#�からとった計 30文を用いた実験の結
果，正解率 ./�A0B�適合率 .3�3/Bで物質名を認識
できたことが報告されている．
C�
��

����らは，文献中に含まれる遺伝子と

タンパク質名を同定するのに， #4 塩基配列を比
較し，類似性 �相同性	を計算する '!4&� を用い
ている +8*1．辞書から得られた遺伝子名は，各文字
ごとにあらかじめ定義された #4配列の組み合わ
せに変換され，'!4&�データベースに保管される．
これと対象となる文献を同じ文字;ヌレオチド列に
変換したものを '!4&�を用いて比較を行い，対応
が取れた遺伝子，タンパク質名が文中に出現したと
みなしている．また，5������らは，隠れマルコフ
モデル �2��	を用いて遺伝子と遺伝子産物名を抽
出する手法を提案している +,1．
単なる単語の同定ではなく，単語の意味の曖昧性

を機械学習を用いて解消する手法を提案しているの
が，2
�D��
���������らの研究 +*/1 である．蛋白質
と遺伝子の両方の意味を持つ単語 �例� &'%8	があ
るときに，#
��� '
���� 5/�,� %"%%�� のような
機械学習アルゴリズムを用いて，単語にラベル付け
を行う．

� 省略語解析
ライフサイエンス分野の文献は，<�
��
;
�����������


��� �(4E4	<� (��,;���
��� #;
�������
�����
��

�(#4�	といった多数の省略語を含む．省略語と省
略前の語の組を抽出を識別することは，辞書構築や
複合語の処理のための知識源として重要であり，い
くつかの研究が行われている +/A� 8A� -/� *81．
&�
�
��Dら +-/1は，%����$�����らの省略形解析

問題 +-01に対して，省略形のもつ特徴的な制約 �例
えば，省略形の最初の文字は元の表現の頭文字に対
応しやすい	を文字列照合のアルゴリズムとして実

装し，「省略形（元の表現	」および「元の表現 �省
略形	」という 8種類の対表現を高精度で抽出する
ことに成功した．ランダムに抽出した�� !"#�

*000文書に対し，.7Bの正解率と 38B の適合率を
得た．
!��らは，テキストから略語，同意語辞書の自動

構築する手法を提案している +*81．括弧で囲まれた
略語とその前に書かれた数単語を抽出して，その対
応が尤もらしいペアを略語と正式な表記のペアとし
て出力する．

� 関係抽出
<遺伝子4が病気'を抑制する6といった関係を高

い精度で抽出できれば，遺伝子間の関係解析や，未
知の遺伝子の機能予測などに応用することができる．
医用文献からの関係抽出（主に名詞;名詞，名詞;動
詞;名詞など	は，非常にホットな研究テーマの一つ
である +*� 8� /*� *7� -,� /,� 8/� A� -� /-� 3� 8*� *3� --�
-3� *A� *3� -7� 8.� -8� 83� /7� 87� *0� -*� 8-� /� *.1．
文献中には，多くの未知語 �辞書に記載されてい

ない語	が存在するし，ある関係を表現する言語表現
も多彩である．たとえば，「4が 'を抑制 ���
����	

している」という関係は，文中には以下に示した
様々な表現で出現する．F��
��G

� �������� � �動詞	

� �� �������
� �� � �動詞	

��������
� 
� � �� � �名詞	

� �������
� 
� � �名詞	

� �

� �
� ������� � �モダリティ	

� �������� �� ���は �を示す代名詞	

F@��
��G これらの表現をうまく扱うためには，パ
ターンマッチング，形態素解析，構文解析，照応解
析などの技術が必要となる．以下は，特徴的な手法
を順不同に並べたものである．

� 文の表層的な手がかりを用いるもの +-1

� 部分的な構文解析 ��

���� �
�����	を行うも
の �+-,� -81など多数	

� 文全体に対する構文解析 ����� �
�����	を行う
もの +/7� *0� 83� *.1 　

� テンプレートを用いるもの +/-� *3� *A� 88� *-1

� 機械学習を用いるもの +A� 8-� */� -A1

� H�!&などのシソーラスを用いるもの +-8� *-1

� 抽出した遺伝子，タンパク質間の関係から反
応，伝達，代謝などに関するネットワーク構
造 �パスウェイ	を構築するもの +8/� *3� 3� 831

以下，代表的な手法を説明する．
&�����D�ら +-,1は，�� !"#�文書から，タン

パク質の結合 �������� �������	に関する関係を抽出

-
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する手法を提案している．抽出対象の関係は，<
�;
���
��6� <�����
��6� <����6などの文中に頻出する
動詞と主語，目的語の組である．対象となる -/�-/-
文に対し，「浅い」構文解析器 �シャローパーザ，�

�;
��� �
����	 である ���55 を使って構文解析を行
い名詞句を認識する ����� �

�� ��
������	．注目
する動詞と名詞句中のヘッドとなる名詞と組み合わ
せるために，�*	 動詞を同定する �8	動詞の前方に
ある名詞句のヘッドを主語とする �動詞が受身形の
場合は目的語	 �-	 動詞の後方にある名詞を目的語
とする，という手順で主語;動詞;目的語の組を抽出
する．実験の結果，A8�.Bの正解率で，正しく主語
と目的語の組を抽出できたと報告している．
'�
��
��らは，文の表層的な手がかりをルールと

して用い，タンパク質間の相互作用 ��������;�������
�����
�����	を抽出する実験を行っている +-1．処理
の手順は以下の通り．

� タンパク質をひとつ選び，人手で関連するア
ブストラクトを収集する．

� 反応を表現する */個の動詞 �例� <
�����
��6�
<
����
��6� <����6など．活用形，名詞形も含
む	を定める．

� アブストラクト集合からターゲットとなるタ
ンパク質と動詞を含む文を見つける．

� 表層的な手がかりを元に �<�6@<�6@<I6	，文を
さらに断片に分割した後で，8つのタンパク
質名と上にあげた動詞を含む断片を抽出する．

ある頻度以上で出現する関係を元に，反応のネッ
トワークを構築する．論文では，構築されたネット
ワークが本当に意味があるかの検討を行っている．
5�
��� らは，機械学習を用いて �� !"#� か

らタンパク質，組織，疾病，細胞下構造間の関係
を抽出する２つの手法について述べている +A1．例
えば，��������
�;���
��D
�����%������� &��������
�;
&��������	という関係 �あるタンパク質が細胞内の
構造のどこかで局在化する	 を学習したいとする．
タンパク質と，細胞内構造カテゴリに属する 8つの
単語を含む文集合を用意し，この文に含まれる関係
が ��������
�;���
��D
����を満たすか否かを判定し
た正解および不正解集合を作成する �タンパク質や
細胞内構造に関する辞書が存在することを仮定して
いる	．これを用いて，タンパク質と，細胞内構造カ
テゴリに属する 8つの単語を含む文が，正解，不正
解のどちらに分類されるかを，#
��� '
���を使っ
て判別する．もう一つの手法では，シャローパー
ザの一種である &���
���を用いて，文を解析し句
構造 �名詞句，動詞句，前置詞句など	に分解する．
さらに，��������
�;���
��D
����関係を正しく表現

している訓練文を用意し，句間の隣接関係，包含
関係，係り受け関係などの組み合わせ �規則	を記
録する．これらの正解となる組み合わせ集合から，
��������
�;���
��D
����関係を抽出する規則を学習
する．例えば，<ある文が ��������
�;���
��D
����関
係を表現するならば，�������を含む句が，句4の
左にあり，句4の右には!��
����を示す句が来る”
といった規則 �規則	を学習する．
#!�のH��:�� �����
� !
���
�� &����� �H�!&	

メタシソーラス ����
�
��
����	 や (��� >����;

����(>	 などの分野依存の情報をドメイン知識と
して解析の精度を上げる試みも多くなされている．
����J��
らの研究 +-81の特徴は，H�!&���
�
�;

�
���� をドメイン知識として，関係 ������K� L		

を抽出する点にある．彼らが開発した 4�'"���

システムは，K����タガーと H�!&の語彙をベー
スとする構文解析器 &%�5"4!"&�を用いて解析さ
れた単語に対し，結合 �����	され得る単語の意味
クラスに属す �例えば，アミノ酸は結合され得る，
言い換えると，動詞6����6の目的語となり得る	か
どうかを判別することで，より正確に関係を抽出す
ることが可能である．
2

�ら +*-1らは，�� &L# "C4��と呼ばれ

るテキストマイニング・システムを開発中で，従来
の情報抽出システム以上に深い知識を獲得するため
に，照応解析を含む �依存文法に基づく	構文解析
と，テンプレート型の情報抽出および H�!&など
のシソーラスを利用している．最近では，H�!&の
オントロジー部分に記述論理 ������������ �����	に
よる推論を適用し，これに手作業による修正を加え
て，��;
@�
��;��の関係を含んだ知識ベースの構築
を行っている．
%����$����� ら +-*1 は，語彙意味論 ������
� ��;

�
�����	 をベースに構成された意味オートマトン
����
���� 
����
�
	を用いて，より柔軟に関係を
抽出する手法について述べている．中心となる処理
は，以下の通りである．
*� '����のタガーを用いて品詞付けを行う．

8� 意味オートマトンを用いた浅い構文解析．以
下の５つの処理に対応するオートマトンをそ
れぞれ適用する．
����� �� 名詞のチャンキング．固有名詞，一般名

詞のグルーピング．２重前置詞� 複合的な関係語の

グルーピング．

����� ��� 名詞句のチャンキング �前置詞句は含ま

ず�

����� ���� 並列句（名詞，動詞�のチャンキング

����� �	� 
� でつながる前置詞句を含む名詞句の

チャンキング

/
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����� 	� 従属節の識別

-� 解析された構文構造を用いて関係を抽出する．
このように，より精密な文法規則 �オートマトン	
を用いることで，多様な関係表現に対応することが
可能であり，�� !"#� からとった ,.文献 .,文
中に含まれる <��
����6�名詞形も含む	に対し，正
解率 .0�/B，適合率 ,3�.Bという従来研究を上回る
結果を得ることができた．

��� テンプレートの使用

情報抽出規則を定義したテンプレートに基づいてタ
ンパク質間の相互作用 ��������;������� �����
�����	
に関する関係を抽出するのが，�
��
�らのシステ
ムである +/-1．この研究では，新聞記事からの情報
抽出を行うツールであった 2��
���
�システム�を，
ライフサイエンス文献にカスタマイズして用いて
いる．動詞 <�����
��6� <
�����
��6� <����6に注目
し，構文的な情報をメインとするテンプレートを適
用することで，それらの動詞と �係り受け関係があ
る	タンパク質名の関係を抽出している．
また，2���
����らは，酵素の相互作用とタン

パク質に関する情報抽出プロジェクトである ��;

%
�
"����D������
����� %
�
�
� "�	と%4&�4
�%������ 4����� &��� �����
�� 4����������	を通じ
て，テンプレートを用いた情報抽出の手法を提案し
ている +*3� *A1 ．��%
�
"�は代謝パスウェイのた
めの酵素反応に関する情報抽出で，80�000以上の
レコードを持つ酵素反応データベース ��%が訓練
データ，評価データとして使われている．%4&�4
はタンパク質のアミノ酸，構造的特徴，アクティブ
サイト，相互作用などに関する情報を抽出すること
ができる．�
��
�らの手法と比較して，より意味
的な情報を考慮したテンプレートを用いている．　

��� フルパーザの使用

上で挙げた論文の多くは，比較的軽い自然言語処理
を用いている．例えば，文の構文解析 ��
�����	に
おいては，文全体ではなく，単語，名詞句，動詞句
レベルの認識を行う解析 ��

���� �
�����	が多い．
これは，対象とする文章が専門用語や未知語，複合
語を多数含んでいるため，文全体に対する解析 �����
�
�����	を行うと全体的に精度が落ちてしまうこと
が予想されるからである．
しかし，<
����
��6� <��
����6のような限られた

動詞とそれらを含むパターンを構築するだけでは，
十分な知識が得られない可能性がある．また前述
したように，<��
����6は <��
������6� <��
������6�

<��
�������6など様々な形式で出現するので，動詞

�情報抽出のコンテストである ������� ������
������
��������	� ����� のために開発された．

ごとに対応する細かなパターンを記述するのは困難
である +/71．そのため，できるだけ精度を落とすこ
となく積極的に深い解析を使いながらより深い知識
を得るための研究がいくつか行われている．
=�����
�らは，#!%の技術を積極的に適用した

パスウェイ構築システム(�#"�&を提案している．
(�#"�&では，�� !"#�のアブストラクトでは
なく，論文全体を処理対象とする．また，文法的お
よび意味意味情報を元にするフルパーザを用いて文
を解析し�，より深いレベルでの関係抽出を目指し
ている．例えば，<�
�;* 
����
��� ���;*6という
文から，

�����
�� �������
� ���
����� �������

���
�
��� �
�����

というフレームを用いた意味表現を出力することが
できる．このフレーム表現は入れ子を許すので，よ
り複雑な表現も記述することができる．*8,個の動
詞を */個のグループに分けて，前述の意味表現を
抽出し，分子間のネットワーク �パスウェイ	を構
築し表示することができる．実験では，A�A.0個の
単語からなる文献から，8項の関係を .7Bの正解率
で取り出すことができた．
L
���
�$�らは，���� �
����を使うことの長所 �前

述	 と短所 �処理速度，曖昧性 �多数の候補を出力
してしまうこと	，カバレッジ	 を論じつつ，2%&(
ベースの ���� �
�����K2%&(	を用いて�� !"#�
文書を構文解析し，
������ ��������� と呼ばれる
関係表現とそれから導かれるフレームに基づく意味
表現を抽出する手法を提案している +/71．���� �
����
の欠点を補うために，複合語をまとめ上げる ����

�������D��と，局所的な制約を用いて解析結果の候
補の数を除去する �

���� �
����を，解析の前処理
ツールとして用いている．�� !"#� から取った
.A文から抽出できた *--個の 
������ ���������の
うち，-*個 �8-B	 が一意に，-8個 �8/B	が複数
の構造と共に �曖昧性あり	正解であり，残りの A0

個 �,-B	が正しく関係構造を抽出できなかったと
報告している．
%
��らも，同様の問題意識のもと，文脈自由文法

より生成力が大きい5�����
����5
������
� (�
�;
�
� �55(	をベースにした構文解析を用いて�� ;
!"#�文書を構文解析し，自動的にパスウェイを構
築する手法について述べている +831．
2��
�
らは，生物学医学分野の専門用語辞書と

フルパーザを用いて，人手で作成した抽出規則を元
に特定の動詞に対する動作主・非動作主・動詞句の

�解析精度を上げるために，フルパーザで扱えない部分をシャ
ローパーザで補う仕組みを用いている

,
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抽出を行っている +*.1．抽出対象の３つの中で動作
主の抽出が一番困難であり，これは専門用語辞書を
用いることにより精度が向上した．しかし残りの動
詞句・非動作主の抽出に関しては専門用語辞書を用
いると反って精度が下がっている．これは専門用語
辞書のサイズが単語認識率に十分貢献できるほどの
サイズではないこと，単語境界や品詞が正しく与え
られても異なるドメインで学習を行ったフルパーザ
を用いることにより句の組み立てに失敗しているこ
となどが原因ではないかと報告している．

��� パスウェイ構築と可視化

遺伝子やタンパク質間の関係を抽出し，可視化を行
う研究も多数なされている．遺伝子やタンパク質間
を含む物質間の伝達，反応，代謝などの関係をネッ
トワーク化したものはパスウェイ ��
�
�
�	と呼ば
れている．実際の使用に耐えるパスウェイを文献情
報から自動的に構築するのはほぼ不可能であるが，
以下に示すようないくつかのアプローチがある．
&�
����らは，8つの遺伝子の類似性を，文献内

での共起の度合いに置き換えて計算し，グラフとし
て可視化する手法を提案している +-71．類似度の計
算には相互情報量を用いる．計算結果を基に，遺伝
子;遺伝子行列を計算し，遺伝子をノード，類似度
をノードの長さに対応させグラフを構築し，可視化
を行っている．
#� らは，�� !"#� 文書からタンパク質名と，

<��
����6や<
����
��6などの動詞を含むパターンを
使って，タンパク質間の関係を抽出し，グラフとし
て可視化する +8/1．主要なコンポーネントは，検索
を行う '��C������，情報抽出を行う '��#!%� 可視
化を行う '��M4C�からなる．関係抽出で用いるの
は，表層的な情報を用いたパターンであり �例 6 タ
ンパク質 関係語 �� タンパク質6	．構文解析などの
処理は行われない．
 ��������らは，�� !"#�から代謝ネットワー

クに関する関係抽出結果とマイクロアレイデータの
検索結果を，代謝ネットワークとして可視化するた
めのツールキット(��� ���������� ������� �(��	
を提案している +31．処理は，�*	パスウェイに関する
分子名を入力，�8	同義語辞書を使って�� !"#�

を検索，�-	検索結果から文章ととりだす，という
操作を，異なる分子名に対して繰り返すことで行
う．マイクロアレイデータの検索は各タイムスタン
プにおける変化を指定した検索などが可能である．

� その他
その他，�� !"#� 文書を用いたテキストマイ

ニング技術に関連する論文をいくつか挙げる．

�
������ らは，蛋白質の相互作用に関して書か
れている �� !"#� アブストラクトを，%������
分布とベイズ学習法を用いて取り出す手法を提案
している +8-1．関連文書の抽出は，文書を区別す
るのに重要な単語を計算することで行われる．全
文書での全単語数 �，ある単語 � の頻度 � とす
ると，訓練データで単語 �が �回出現する確率は
� ������ 	 N ����

�����

�� である．この値の対数値
が小さい単語ほど，重要な単語であると定義するこ
とができる．
 ���+.1らは，情報抽出を行うテキスト情報の単

位 �抄録全体，隣接文の対，単文，および句	とその
特徴について論じている．人手で解析された約 -00
件の�� !"#�文書に対し，タイトルを含む抄録
全体に現れる 8種類の対象の相互作用を記述した文
書件数，与えられた単位のテキスト情報に現れる相
互作用の件数，与えらたた単位に 8種類の対象が共
起する件数を計算した．一般に大きな単位ほど相互
作用のカバレージ ����
��	が高く，小さな単位ほど
精度 ����������	が高くなるが，総合的にみて，単文
を単位とすることがが効率的であると論じている．
東大辻井研究室を中心に行われている (�#"4

�(����� "�����
���� 4����������	 プロジェクト
+7� 8,1では，タンパク質や遺伝子といった意味的な
クラスの固有表現を抽出するために，&��������等
から得られた単語リストから統計的学習による単語
分類や決定木を用いた手法を開発している．さらに
オントロジー構築・管理のためのシステムや，シソー
ラスの自動構築手法が研究されている +/81．同プロ
ジェクトのホームページ �
���9@@���;���$���������;
������
��$�@(�#"4@	からは，研究用のコーパスが
ダウンロード可能である．
情報検索やマイクロアレイによる遺伝子クラスタ

リングへのテキストマイニング技術の応用について
は，以下のようなシステムが知られている．
�
�
�� ら +/*1の �������� は，�� !"#� の

検索結果に対するフィルタリングシステムとして
有名である．ユーザは興味のある遺伝子名（あるい
はその遺伝子名や遺伝子名病名の対	についての検
索条件を指定し，��������はこれを(���5
��と
いう遺伝子情報  ' への検索式として処理し，特
定のマイクロアレイに関連する遺伝子名や同義語
に展開する．ユーザはこの結果を編集可能であり，
これが %�����への検索式に変換され�� !"#�
文献集合を得ることができる．最後に得られた文
献集合に�������� で事前に定義された関連度フ
ィルターを適用し，関連情報を含む文が出現する
文献が表示される．�������� は %����� と同様
に，米国 #"2�#
����
� "��������� �� 2�
��
	のサ

7
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イト �
���9@@���������������
����@����������@	で
利用可能である．
C
��
�ら +801は，�����&2 &���
��D��とい

う，マイクロアレイ出力から得られた遺伝子クラ
スタに対して，�� !"#� 文献情報から得られた
��&2タームを対応づけるシステムを開発した．各
クラスタに含まれる遺伝子名をもとに対応する文献
集合を求め，各クラスタに固有の��&2 タームの
集合を統計的に計算し，これをサマリー情報として
表示する．

� 技術動向と今後の展開
前節まで，特にライフサイエンス文献に対して適

用されているテキストマイニング技術，特に情報抽
出の技法を概観した．ここまでの議論からもわかる
ように，自然言語処理，情報検索の分野で研究が進
められてきた情報抽出の代表的な手法はほぼ試みら
れ，それなりの成果が上がっている．これらの結果
を元に，今後は，より分析的な手法が提案され，文
中に直接現れないような知識を得られるようになる
だろう．しかし，いくつかの問題もある．例えば，
マイニングによって獲得したい知識の代表的なもの
は，遺伝子やタンパク質の機能および反応関係であ
ると考えられるが，本論文で紹介した手法を使うこ
とで，使用者が知らなかった知識を得られるかは不
明である �多くの関係はすでに知られているもので
あろう．これはテキストおよびデータマイニングに
共通の課題でもある	．また，ライフサイエンス分
野が，従来の分野と何が違うのか，どのような新し
い手法が提案され，マイニングコミュニティに還元
されていくのかは，今後も注目すべき問題である．
同分野でのこれまでの研究発表は，アカデミック

な応用，特に辞書・用語・オントロジー構築，データ
ベースへのアノテーション支援といった共有リソー
スの充実に重点がおかれてきた観があるが，ポスト
ゲノム時代の産業的応用 �特に創薬やパーソナル医
療	をリードするような技術面での研究開発も極め
て重要である．特に重要文献のフィルタリングや要
約，マイクロアレイ出力の分析支援，より高度な情
報検索といった分野での需要が高いと予想される．
この点では，C  5H% 8008
�
���9@@���������
����������@ ��
���@������@	に
おけるデータベースへのアノテーション付与のため
の関連文献のフィルタリング・タスクや，今年開催
が予定されている ���5 ����� �������
� 5������	
800-の (����� ��
��によるライフサイエンス文
献検索タスクによって，機械学習や情報検索の更な
る技術レベル向上が期待できよう．
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