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研究分野：総合領域 
科研費の分科・細目：情報学・知能情報学 
キーワード：テキストマイニング、配列マイニング、索引構造、正規表現、並列処理 
 
１．研究計画の概要 

本研究では、人間の知識創造過程が記憶・
演繹・帰納・発想から成るという点に着目し、
資産価値や知識資産の創造の支援をめざし
た知識創造型データベースシステムの研究
を行う。このために、(1)知識創造支援機能の
構成法の研究、(2)知識創造支援処理の効率化
の研究、(3)知識創造過程におけるコミュニケ
ーションの成立を支援する方法の研究、(4)
知識創造支援機能を応用する方法の研究を
行う。 
 
２．研究の進捗状況 

前述の４項目のそれぞれの進捗状況につ
いては、以下のとおりである。 
(1) 知識創造支援機能の構成法 
文字列データ（特に、分子配列データ）に
含まれる曖昧性に注目し、文字列データに
対する類似検索結果（関係オブジェクト）
に対しては、規則性を見つけ出すための最
小汎化処理の方法[学会発表⑤]について、部分的
ではあるが明らかにした。また、類似検索
結果に対して、マルチプルアラインメント
を予め適用することが最小汎化処理の精度
向上につながることが分かった[学会発表①]。そ
の他、頻出な類似パターンの抽出結果(KDD
オブジェクト)に対しても、マルチプルアラ
インメントの適用が、その後の類似パター
ン抽出において、精度向上に多少寄与する
こともわかった[学会発表③]。 

(2) 知識創造支援処理の効率化 
文字列データの類似検索結果に対する最小
汎化処理を効率的に行う方法[雑誌論文①]を明
らかにした。また、特定の空間データ（蛋
白質立体構造データ）に対する高速類似検
索のために有用なディスク版のサフィック

ス木を作成する方法[学会発表②]について検討
を行った。さらに、データは特定しないが、
大規模なディスク版のサフィックス木の高
速化のために、サフィックス木を並列化す
る方法[学会発表④]についても検討を行った。 

(3) 知識創造過程におけるコミュニケーショ
ンの成立を支援する方法 

ブログ空間に限定し、コミュニケーション
を支えるコミュニティを抽出する方法を検
討した[雑誌論文②,④]。また、調停グラフの効率
的な視覚化の方法を検討した[雑誌論文③] 。 

(4) 知識創造支援機能を応用する方法 
産学連携によるマッチングセッションや

広島市役所での展示会などでのポスター展
示を初めとして、大学附属図書館との研究交
流会などを通じ、図書推薦、Web マイニング、
バイオインフォマティクス、テキスト処理な
どの分野への応用可能性についての検討を
行った。 
 
３．現在までの達成度 
(1) 知識創造支援機能の構成法 
②おおむね順調に進展している 
（理由）国際会議等で発表できる内容が出

てきている。 
(2) 知識創造支援処理の効率化 
①当初の計画以上に進展している 
（理由）国際会議等で発表できる内容が出
てきている。また、知識創造支援処理の一
部ではあるが、雑誌論文にその成果をだせ
るまでに至っている。 

(3) 知識創造過程におけるコミュニケーショ
ンの成立を支援する方法 

③やや遅れている。 
（理由）コミュニケーションの視覚化とい
う点では一部の課題が解決されているもの
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の、残された課題が未だある。 
(4) 知識創造支援機能を応用する方法 
②おおむね順調に進展している 
（理由）産学連携イベントなどでの出展参
加では、上記(1)～(3)についての研究内容や
それらの応用の方向性を見失っていないこ
とを確認している。 

 
４．今後の研究の推進方策 
(1) 知識創造支援機能の構成法 
空間データや文字列データを対象にした曖
昧性処理を中心に、知識創造支援機能の研
究を推進する。 

(2) 知識創造支援処理の効率化 
索引構造や並列処理を中心に、スケーラビ
リティを意図した効率化の研究を推進する。 

(3) 知識創造過程におけるコミュニケーショ
ンの成立を支援する方法 

CG 技術などを積極的に導入し、コミュニケ
ーションを視覚化する研究を推進する。 

(4) 知識創造支援機能を応用する方法 
広島市立大学の社会連携センターを積極的
に活用し、産学交流イベントに可能な限り
参加し、研究の応用範囲について検討する
機会を設ける。また、高校生を対象にした
公開講座などに、研究成果を還元する。 

 
５. 代表的な研究成果 
（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
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