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研究成果の概要（和文）：本研究では木構造の可視化手法として知られている空間充填法を用いて、オイラー図を描画
する手法について検討・開発した。申請採択後の研究期間中に多数の類似手法が発表されたため、本研究ではそれらの
手法との主観比較評価に重点を置き、類似手法と比較しての長所や短所を導き、今後の当該課題における研究の展望を
まとめた。さらに本課題から派生して一般的なグラフ構造のためのエッジ束化という課題にも取り組み、遺伝子ネット
ワークおよび論文参照関係ネットワークの可視化にも取り組んだ。

研究成果の概要（英文）：We studied and developed an Euler diagram drawing technique applying a space-filli
ng algorithm for tree data visualization. Since many related techniques were presented after this proposal
 is accepted, we focused on subjective comparative evaluation of the drawing results as well as the develo
pment of the presented technique. We found pros and cons of the presented technique and conducted the futu
re work in this problem.  We also focused on visualization of general graph drawing with an edge bundling 
algorithm derived the presented technique. We visualized gene network datasets, and academic paper citatio
n network datasets.
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様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
情報可視化は人文・社会・自然科学を問わ
ず幅広い分野に蓄積される情報をグラフィ
カルに表現する技術である．当該分野で世界
的権威を有する B. Shneidermanは，情報可
視化が対象とするデータ構造を， 

1次元，2次元，3次元，多次元， 
時系列，木構造，グラフ 

の 7種類と定義している．この 7種類の中
で研究代表者は，主に木構造の可視化にお
いて成果をあげている． 
 一方で，木構造の可視化に関する代表的
な手法として， 
 ノード=リンク法：ノードとリンクの
接続で木構造を表現する（図 1(上)参
照） 

 空間充填法：表示空間を分割してでき
る部分空間に葉ノードを充填する（図
1(下)参照） 
がある．空間充填法のノード=リンク法に
対する長所は，大規模な木構造を，より多
数の葉ノードを互いに重ならないように表
示し，それらを一望できるという点である． 

ところで日常生活には，DAG (Directed 
Acyclic Graph)で表現される情報も多い．こ
れらの情報の中には，子ノードが複数の親
ノードに連結される特殊な木構造として扱
えるものが多い．例えば，人物群を子ノー
ド，人物の所属団体を親ノードとすれば，
これは子ノードが複数の親ノードに連結さ
れる木構造として考えられる．また例えば，
文書群を子ノード，個々の文書を代表する
キーワードを親ノードとすれば，これは子
ノードが複数の親ノードに連結される木構
造として考えられる． 
よって，DAGを木構造の情報可視化手法

の拡張によって可視化したい，と考えるの
は自然なことである．しかし，ノード=リ
ンク法で DAG を表現する手法は旧来から
多々提案されているが，空間充填法の拡張
で DAGを表現するのは容易ではない． 
 
２．研究の目的 
上述の背景にそって本研究では，空間充
填法の優位性を活かしながら，オイラー図
形式での DAG 可視化手法を確立すること
を目的とした．具体的には以下のアルゴリ
ズムを検討・開発し，その結果について評
価するとともに，実データへの応用，他の
可視化手法へのアルゴリズム再利用などを
試みた． 
1. DAGを，子ノードが複数の親ノードに
連結される特殊な木構造として扱う
（図 2(a)参照）． 

2. 子ノードによる親ノードの共有関係を
表す「親ノードグラフ」を構築し，こ
れを適切に画面配置する（図 2(b)参照）． 

3. 2. の結果を参照しながら空間充填法
を適用することで，葉ノードが画面を
充填するように木構造を表現する．そ
してこの結果を，オイラー図形式で描
画する（図 2(c)参照）． 

３．研究の方法 
 以下の方法によって各年度において研究
を進めた． 
 平成 23 年度には本手法の基本アルゴリズ
ムを検討・開発し，簡単なデータでいくつか
の動作結果を確認した． 
 平成 24 年度には実データでの可視化を試
みた．具体的には Wikipedia の文書構造化に

図 1  木構造の情報可視化。 
（上）ノード=リンク法。 
（下）空間充填法。 
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図 2 本研究による DAG の画面配置手法 



よって得られるDAG構造の可視化を試みた．
それと同時に本研究では，DAG構造の可視化
から派生した「一般的なグラフ構造のエッジ
束化と可視化」という課題にも取り組み，遺
伝子ネットワークを題材として可視化結果
を検証した． 
 平成 25年度にはDAG構造の可視化結果に
ついて関連研究との主観比較評価を実施し，
本研究による可視化結果の長所と短所につ
いて総括した．また本研究から派生したグラ
フ構造の可視化の研究について，遺伝子ネッ
トワークに続いて論文参照関係ネットワー
クを題材として可視化結果を検証した． 
 
４．研究成果 
 研究開始当初に想定した手法の考察と開
発は予定通りに進行し，実データを用いた可
視化においても一定の成果を得ることがで
きた．一方で本課題の目的であるオイラー図
形式の可視化手法については，本課題の申請
直後から急速に多くの手法が発表された．そ
こで本研究では計画を一部変更し，最終年度
には本課題の研究期間中に発表された関連
研究との主観比較評価を実施することで，研
究成果を総括し，本課題に対する今後の展望
を発表した． 

 図 3は本研究で主観比較評価のために用い
た可視化例である。上の 2画像は提案手法に
よるものであり、下の 2 画像はそれぞれ
Untangling Euler Diagrams, Bubble Sets という
手法によるものである。被験者のコメントを
分析したところ，次のような利点，問題点が
挙げられた． 
[提案手法 1]（図 3(左上)参照） 
接続線のみで描画した場合，一つの親ノード
に注目した時にその親ノードに接続してい
る接続線を判断することで，その親ノードが
所属するカテゴリの判断が容易である．また，
接続線をたどることでカテゴリ内の全ての
親ノードを見つけることができた．その反面，
一つ一つ接続線を追う必要があるため全体
のカテゴリ把握が難しく，複数のカテゴリを

同時に把握しづらいという問題点が挙げら
れた． 
[提案手法 2]（図 3(右上)参照） 
凸包と接続線で描画した場合，カテゴリの重
なりの把握が容易であり，重ね合わせによっ
て複数のカテゴリを同時に把握しやすいと
いう意見があった．しかし，部分的に重なっ
た親ノードがカテゴリに所属するのか迷う，
描画されている辺が場所によっては接続線
であるのか凸包の一部であるのか判断に迷
うという問題点が挙げられた． 
 
一方で，本研究の提案手法から派生して研
究を進めた一般的なグラフ構造の可視化に
ついては，遺伝子ネットワークと論文参照関
係ネットワークの 2つの題材について可視化
結果を導き出した。なお、後者については
IEEE 主催の国際会議にてベストポスター賞
を受賞した． 
図 4に遺伝子ネットワークの可視化例を示
す。この例では iRefIndexに公開されている
ショウジョウバエの遺伝子ネットワークを
適用し，各遺伝子をノード，タンパク質間相
互作用をエッジとし，GO によって定義され
る遺伝子機能情報をノードに付与して可視
化を試みた． 

 

図 4 遺伝子ネットワークの可視化例。 
 
この可視化例において、(a)~(h)に割り当て
た機能情報は以下の通りである． 
  (a) regulation of biological quality 
  (b) determination of adult life span 
  (c) cell cycle process 
  (d) embryonic development 
  (e) cell proliferation 
  (f) cell division 
  (g) cell adhesion 

図 3  主観比較評価に用いた可視化例。 
(上)提案手法による可視化例。 
(下)関連研究による可視化例。 



  (h) cell death 
 この可視化例には、生物学的知見に合致し
たいくつかの表現が見受けられる。例えば(a)
は制御因子であるので，(a)がハブであるとい
う可視化結果は，(b)~(h)に対して制御を行っ
ているために関係性が多く見られるという生
物学的知見に一致する． 
 
図5は論文参照関係ネットワークの可視化
例である。この例はACM SIGGRAPHにて1990 
から94 年，および2000 から2010 年までに発
表された1072本の論文をノードとし、その参
照関係をエッジとして可視化したものである。 

図 5 論文参照関係ネットワークの可視化例。 
 
 図 5(上)では”GPU and hardware”というグル
ープに属する論文が、”physical simulation”お
よび”lighting”のグループに属する論文と多
くの参照関係をもっていることがわかる。こ
れらの研究分野はコンピュータグラフィク
スの発展に沿って互いに活用されてきた技
術であり、その可視化結果の妥当性がうかが
える。図 5(下)は”skin”という単語をアブスト
ラクト中に有する論文どうしの参照関係を、
2 色の線で表示したものである。当該分野に
おいて”skin”に関する研究は 2 種類の異なる
方向から発展されている。参照関係からもそ
のことがよくわかると同時に、関連研究調査
時に対象を絞り込むための情報としても有
用であることがうかがえる。 

 
以上を総括すると，本課題では当初の計画
と同等の研究成果を得られたものと考える． 
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