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研究成果の概要（和文）：本研究は、文解析研究で成功してきた手法、すなわち、巨大な文書集

合を使った機械学習技術と記号処理アルゴリズムとを融合する手法を、意味・文脈・知識処理

に適用することで、言語処理技術にブレークスルーをもたらすことを目標として研究を遂行し

た。この結果、(1)言語理論に基づく深い文解析の高速で高耐性なシステムの開発、(2)意味・

知識処理のための大規模付記コーパス(GENIA コーパス)の構築と公開、(3)深い文解析の結果を

用いた固有名、事象認識などの意味・知識処理手法の開発、(4)大規模なテキスト集合の意味・

知識処理を行うためのクラウド処理用ソフトウェアシステムの開発、において世界水準の成果

を上げた。 

 (2) で構築された GENIA コーパスは、生命科学分野でのテキストマイニング研究のための標

準データ (Gold Standard) として、国際コンペティション (BioNLP09、BioNLP11) の訓練・テ

スト用のデータとして、採用された。また、(1)の研究成果と機械学習とを組み合わせた(3)の

成果は、これらのコンペティションで高い成績を収めている。また、(1)と(4)の成果により、

Medline の論文抄録データベース(２千万件、２億超の文)からの事象認識と固有名認識を数日

で完了できることを実証した。その成果は、意味処理に基づく知的な文献検索システム(MEDIE)

として公開されている。 

 
研究成果の概要（英文）：The objective of the project was to apply the methodology of 
combining statistical modeling with structure-based symbolic processing, which had 
proven successful in sentence parsing, to more challenging tasks such as deep semantic 
processing, knowledge-based information extraction and contextual processing. We have 
achieved significant results in (1) efficient and robust deep parsing based on a 
linguistically sound formalism, (2) a large scale semantically annotated corpus for the 
biology domain (GENIA corpus), (3) information extraction programs (named entity 
recognizers and event recognizers) for the biology domain which combine the deep parsing 
in (1) and structural machine learning algorithms, and (4) Workflow software for 
data-centered parallel processing. 
  The GENIA corpus in (2) has been recognized as the gold standard corpus for research 
of text mining for biology and has been used by many groups in the world. It was adopted 
as the training and test corpus for international shared task competition twice (BioNLP 
09 and BioNLP 11). The extraction programs developed in (3) successfully showed the state 
of the art performance in these international shared task competitions. The system based 
on (1) and (4) showed that the technology developed by this project was practical for 
processing the real world text. We successfully processed the whole of MEDLINE (20 million 
abstracts, more than 2 billion sentences) and indexed them semantically in less than a 
week. The processing results of MEDLINE has been made publicly available through an 
intelligent document retrieval system (MEDIE) 
      
 

機関番号：１２６０１ 

研究種目：特別推進研究 

研究期間： 2006～2010 

課題番号：１８００２００７ 

研究課題名（和文）高度言語理解のための意味・知識処理の基盤技術に関する研究 

 

研究課題名（英文）Research on Advanced Natural Language Processing and Text Mining 
 

研究代表者 

辻井 潤一（JUNICHI TSUJII） 

東京大学・大学院情報理工学系研究科・教授 

研究者番号: ２００２６３１３ 



交付決定額 
                               （金額単位：円） 

 直接経費 間接経費 合 計 

２００６年度 73,200,000 21,960,000 95,160,000 

２００７年度 80,700,000 24,210,000 104,910,000 

２００８年度 77,700,000 23,310,000 101,010,000 

２００９年度 79,400,000 23,820,000 103,220,000 

２０１０年度 73,100,000 21,930,000 95,030,000 

総 計 384,100,000 115,230,000 499,330,000 

 
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：言語理解、意味処理、テキストマイニング、文脈処理、知的検索 
 
１．研究開始当初の背景 
 ウェッブ中のテキスト量の急激な増大、電
子出版の一般化など、膨大なテキスト集合を
高効率、高精度で処理する言語処理技術への
期待が高まると同時に、膨大なテキストの存
在は、機械学習・確率モデルに基づく言語処
理技術に急速な進展をもたらしていた。 
しかし、膨大なテキストの存在のみに依拠

し、言語構造に関する理論、あるいは意味知
識処理に必要な大規模なリソース（意味コー
パス、オントロジー）の構築を無視した技術
開発の限界も次第に明らかになってきてい
た。浅い文解析を使った情報抽出の研究は行
われつつあったが、文の深い意味構造に関す
る吟味は行われておらず、大量のデータの存
在のみに依存した、理論の裏づけのとぼしい
ものであった。 
 また、意味・知識処理には、膨大なテキス
ト中の個々の文が持つ微細な構造まで処理
するための強力な計算環境が不可欠との認
識も共通のものとなっていた。しかし、強力
な計算能力を提供しえる PC クラスタなどは
存在するものの、それらを現実の言語処理に
使うためには、自然言語ワークフロー中で生
成される大量の中間処理の自動的な蓄積と
後続処理への自動引渡しなど不可欠な機能
を備えたシステム・ソフトウェアは存在しな
かった。 
 実際のユーザに供される情報検索サービ
スや機械翻訳は、単語 n-字組による索引付け
やその統計的な性質を利用したものにとど
まり、言語の意味や構造を利用したものなか
った。 
 
２．研究の目的 
 上のような背景から、本研究では、本格的
な意味知識処理を含む高度言語処理にとっ
て必要な４つの基盤、すなわち、（１）構造
に関する理論と確率・機械学習の理論を有機
的に統合した理論、（２）大規模な意味・知
識リソースの構築、（３）深い文解析の成果

を活用した意味・知識処理技術の確立、（４）
大規模テキスト集合を処理するためのソフ
トウェア環境の開発、を行うことを目的とし
た。  
 また、意味や知識という抽象度が高い対象
の研究には、成果の有効性を実証できる応用
システムの存在が不可欠である。このために、
研究成果の有効性を実証するシステムの開
発を同時並行的に行なった。実証システムと
しては、生命科学分野のテキストマイニング
と高品質機械翻訳のシステムをとりあげ、こ
れら２つの応用システムにおいて、従来シス
テムの性能や機能を格段に向上させること
を目的とした。 
 
３．研究の方法 
 以下では、研究目的の項にしたがって、そ
れぞれの方法を記述する。 
 
（１） 確率・機械学習と構造処理の統合:
言語の構造と意味の関係を系統的に取り扱
うために、理論言語学からの文法(HPSG 文法)
を計算言語学の「深い文解析」に適用する研
究を行う。HPSG に代表される現代的な文法理
論は、単純な非終端記号や終端記号による形
式言語理論からの文法枠組みとは異なり、こ
れらの記号を素性の束と捉える。従って、従
来の文脈自由型文法の確率モデルは適用で
きず、このための新たな確率モデルを開発す
る。また、この確率モデルにしたがって計算
される確率を利用することで、非決定的な処
理である文解析を効率的に行うための探索
手法を確立する。この探索手法は、コンピュ
ータ・ゲームにおけるビーム探索、反復ビー
ム探索を参考に開発する。と同様な枠組みに
基づく文法のための確率モデル、浅い文解析
と深い文解析の融合手法などについて研究
し、理論言語学の文法を深い文解析に適用す
る基盤技術を確立する。 
（２） 意味・文脈処理のためのリソース構
築: テキスト情報と分野知識との関係をデ



ータ中心に研究するために、テキスト中の表
現を分野知識(オントロジー)に結びつける
意味コーパス（１００万語規模）を構築する。
具体的には、処理の対象分野を生命科学（と
くに、分子生物学）とすることで、この分野
の代表的なオントロジーである GO(Gene 
Ontology)をもとにして言語の意味処理用の
オントロジーを設計し、このオントロジーに
基づいてテキストに意味の付記（アノテーシ
ョン）を行う。アノテーションの対象は、遺
伝子・たんぱく質・セルラインなどの固有名
（Named Entities）だけでなく、GO で機能・
事象に分類される事象についてもテキスト
に対する意味付与を行う。これは、プロジェ
クト前より構築を開始していたした生命科
学分野の意味コーパス（GENIA）の更なる拡
充と利便性をあげるものである。 
（３） 意味・知識にもとづく情報抽出手法
の研究：言語処理における中間的な構造（品
詞並び、句構造、深層格構造、依存構造など）
を機械学習による分類器の入力として活用
する手法について研究を行う。特に、その計
算効率や精度の高さから研究が急速に進展
している SVM、CRF の手法と構造的なカーネ
ルを組み合わせる方向で研究を行い、意味・
知識処理の代表的な課題である固有名・事象
認識の手法を確立する。また、テキストに意
味付記を行ったコーパスは、分子生物学に限
っても数多く作成されつつある。これらの中
には、機械学習の訓練データとしては量的に
不十分なものもあるが、これらの多様な意味
付記コーパスを材料にして、今後の言語処理
における不可欠な技術になると考えられる
分野適応、タスク適応に関する手法を確立す
る。 
（４） 大規模テキスト処理のためのソフ
トウェアと計算環境: 複雑な意味知識処理
を大規模に実行するためには、多様な処理モ
ジュールが処理結果を交換する必要がある。
しかも、処理が必要なテキスト集合の爆発的
な増大に対処するためには、GRID 環境のよう
な並列・分散的な計算環境の上で、このよう
な複雑なワークフローを簡単に実行できる
必要がある。また、研究グループによって使
用する計算環境が変化する場合にも、この言
語処理のためのワークフローがそのまま実
行できることが必要となる。このためワーク
フローソフトウェアを、プロジェクト前から
開発してきた仮想 GRID 環境のためのソフト
ウェア（GXP）をデータ中心的なワークフロ
ーに対処し、最適化する形で開発する。 
 
４．研究成果 
 
１．深い文解析と意味知識処理：深い文解析
は、言語処理の基礎技術として研究されてき
たが、これまでその効率と処理範囲の限定の

ために実世界のテキスト処理への適用は行
われてこなかった。特に後者は、記号表現さ
れた文法が精密化するにともない、現実に使
われる多様な言語表現が取り扱えなくなる
という矛盾をしめすものであった。 
 これに対して、本研究では、記号表現され
る文法の役割を統計モデルの定義域を定め
るものと捉え、言語表現が満足すべき制約条
件ではなく、優先解釈を選択するための確率
モデルの中で捉えることで、非常に高い耐性
をもった深い解析器の開発に成功した。これ
により、生命科学・医学分野の抄録を集めた、
大きなテキスト集合（2 億文超）を処理する
ことに成功し、深い文解析器が現実の言語処
理応用システムの基盤技術となりえること
を実証した。また、確率モデルの整備により、
係り受け関係を単位とする精度評価で
92%(F-値)を達成し、精度の点でも実用レベ
ルの性能を得た。 
 この深い文解析器は、本プロジェクトにお
いて、生命科学分野での本格的な情報抽出
（タンパク質相互作用の抽出、事象認識）、
および、高品質の機械翻訳システムに適用し、
それぞれの分野で State-of-the-Artsの性能
を上げた。 
 
２．発見的探索手法、系列 tagging の文解析
への適用：現代言語理論を言語処理に適用す
る際のもうひとつの問題は、処理速度にある。
言語処理が高度化し、意味処理・文脈処理な
どより洗練された処理を組み込めば組み込
むほど、処理速度は低下する。これに対して、
ウェッブ規模の巨大なテキスト集合を処理
するためには、大規模な計算機並列環境を整
えたとしても、基本の文解析器の処理速度が
全体の性能を大きく左右する。 
 上記の考察から、本プロジェクトでは、処
理精度とともに、文解析器の処理速度の向上
に関する研究を積極的に推進した。特に、文
構造に確率が付与されることから、これを解
探索に反映させ、反復的にビーム幅を広げる
反復ビーム探索が文解析に有効であること
を示した。これにより、探索誤りを最小化し、
かつ、処理効率を画期的に改善できることを
示した。プロジェクト終了時では、文解析器
（Enju）は、平均文長が３０単語と長い
MEDLINE の文も、平均 600ms で処理が可能で
あった。 
 反復ビーム法では、解析初期にボトムアッ
プに組み立てられる小さな解析木の中から
どれだけ正しいものがビーム幅内に入るか
が探索精度の性能、処理速度の双方に大きな
影響を持つ。このことから、解析初期、特に、
各単語に品詞割り当てを行う POS Tagger の
性能が全体の性能を大きく左右することが
研究の結果、明らかとなった。このために、
部分解析木のボトムアップな確率付与とは



別に、単語の出現する周辺環境を考慮する系
列 Tagging のモデルに研究を集中し、この処
理 の 初 期 段 階 に よ り 豊 か な 統 語 情 報
（Argument 構造、受身や関係節などの文法変
形の有無）を推定する行う Super tagging 処
理を提案、これを処理の中心にすえる文解析
器（Mogura）は、Enju と同じ文法を用いなが
ら、処理速度を 15 倍程度向上させることに
成功した（平均 40ms）。また、浅い依存構造
解析器をこの段階で併用することで、探索誤
りを減少させ、Enju の統合モデルよりも精度
を向上させえることを実証した。このことは、
深い解析器が、精緻な確率モデルを用いるが、
文法自体は現代言語学の文法理論には依拠
しない浅い解析器よりも、処理速度の点でも
優れた性能を示す、画期的な研究成果である。 
 
３．GENIA コーパス：プロジェクト開始前に
構築していた GENIA コーパスは、すでに生命
科学のテキストマイニングの標準データと
して国際的に多くの研究グループによって
使われていた。この時点での GENIA コーパス
は、品詞・句構造などの言語アノテーション
を中心に、意味アノテーションとしては、遺
伝子・たんぱく質名などの固有名アノテーシ
ョンのみであった。 
 本プロジェクトでは、生命科学研究にとっ
てより重要な生命機能、生命プロセスに対応
する事象のアノテーションを意味アノテー
ションに追加し、また、それまで、生命科学
文献では皆無であった同一参照表現などの
文脈アノテーションを行った。 
 また、固有名アノテーションでも、生命科
学のデータベースとのリンクを重要視し、デ
ータベースのエントリーとして重要な役割
を果たしている GGP(Gene and Gene Product)
のカテゴリを新たに追加することで、生命科
学のテキストマイニング用の標準データと
しての価値を向上させた。 
 事象アノテーションでは、生命科学の標準
オントロジーである GO（Gene Ontology）か
ら機能、生命プロセスのオントロジーを取り
上げ、その中間階層を言語処理のための意味
クラス（３６クラス）として設定し、アノテ
ーション作業を行った。プロジェクト終了時
には、１０００抄録、1 万文のアノテーショ
ンを完了した。また、より現実の応用を目指
した意味アノテーションでは、米国ヴァージ
ニア工科大学の生命科学者と共同して、かれ
らが興味をもつ伝染病(Infectious Disease)
の分野の意味アノテーションをわれわれの
事象クラスを拡張することで実行し、われわ
れの事象アノテーションの応用面での拡張
可能性を実証した。プロジェクト終了後も、
英国マンチェスター大学と国際的な製薬会
社（アストラ・ジェネカ）と共同で英国の
BBSRC のプロジェクトを推進し、ガン研究に

必要な事象クラスの設定とアノテーション
作業を推進している。 
 文脈アノテーションの同一参照表現アノ
テーションは、国立シンガポール大学のグル
ープと共同して行ったものであるが、GENIA
コーパスへの文脈アノテーションは、ハンガ
リーや米国ウィスコンシン大学、英国・マン
チェスター大学のグループによっても実施、
公開され GENIAコーパスの国際標準データと
しての地位は、今回のプロジェクトにより飛
躍的に向上した。GENIA の事象アノテーショ
ンは、2 回の国際ワークショップ(BioNLP09、
BioNLP11)の訓練・テストデータとしてつか
われた。 
 
４．文解析に基づく情報抽出技術： 複数個
の固有名の間の関係を認識する研究、あるい
は、それらが関与する事象認識は、新聞記事
からの情報抽出研究で米国を中心に活発に
研究されてきた。ただ、認識すべき関係が、
会社とその社長といった比較的局所的な言
語表現（同格表現、前置詞句など）に現れる
関係とは別に、関係が動詞として明示的に現
れるような事象の認識、あるいは、出来事が
複数文で記述されるようなプロセスとその
関与者間の関係の認識技術の研究は、その技
術の難しさだけでなく、この種の関係の定義
自体の難しさから、あまり取り組まれてこな
った。これに対して、本プロジェクトでは、
この種の関係概念や事象概念の把握と理解
が、言語を理解するシステムにとって不可欠
であると考え、関係や事象が言語外の対象分
野で明確に定義できる生命科学の分野で、こ
の種の技術の系統的な研究をおこなった。 
 分子生物学の分野では、テキストから認識
すべき事象や生命プロセスは、この分野の知
識、オントロジーにより明確に定義される。
また、関係や事象がどのように言語表現され
るかは、項目３の GENIA コーパスの事象アノ
テーションにより与えられる。 
 この種の関係が動詞を通して表現される
ことが多く、同格など名詞句内での局所的表
現を超えた、大域的な表現をとることから、
従来の BOW(Bag of Words)の手法の限界はあ
きらかである。このことから、われわれは項
目１、項目 2 で開発した深い文解析の手法を
基盤とした技術を開発した。ただ、関係が動
詞中心に表現される場合であっても、名詞句
内の構造、非明示的な表現からの推論といっ
た人間の事象認識と同じ能力を持たせるた
めには、深い文構造だけでなく、これらの表
現の変容を取り扱い、呼び出し率（Recall）
を向上させるためには、機械学習手法を持ち
込む必要がある。これらのことから、本プロ
ジェクトでは、深い文解析結果を入力素性と
し、BOW からのほかの組成と組み合わせて認
識を行う手法を開発してきた。このような手



法は、単なる理論モデルにとどまらず、膨大
な素性（個々の単語、その構造的な組み合わ
せなど）によって張られる、疎な空間を取り
扱うための効率的な計算手法が伴わなけれ
ばならない。われわれの開発した SVM や CRF
などのプログラムは、世界でも有数の処理効
率を持つものであり、プロジェクト終了後に
も多くの研究グループにより使われている。 
 われわれの開発した事象認識システムの
ひとつであるたんぱく質相互作用の認識タ
スクで、５つの代表的なテストデータいずれ
もに対して、世界最高の認識精度を達成し、
もっとも代表的な AIMed コーパスでは F 値
64%を達成した。また、GENIA コーパスを使っ
た事象認識（BioNLP09）でも世界 3 位（24 チ
ーム中）、その後の改良により世界最高の性
能を示すシステムを開発した。これらの研究
は、単に性能的に世界最高を達成したことに
とどまらず、事象認識と文解析、事象の種類
とそれに適合した処理モデル、事象認識と推
論(TE, text entailment)の相互関係など、
今後の研究を行うための貴重な知見をもた
らした。 
 
４．大規模なテキスト処理のための計算機環
境の構築： これまでのシュミレーションを
中核にした計算科学での並列処理では、大規
模な計算環境による計算処理に重点が置か
れていた。これに対して、テキスト処理では、
処理単位（文、論文など）ごとに処理が可能
であり、個々の処理単位ごとの計算は独立度
が高く個々に実行可能であり、それほど大き
な計算とはならない。たとえば、文単位の処
理では、文解析が比較的重い処理であるが 1
秒未満の処理であり、固有名認識・事象認識
などの処理を加えても 2秒を超えることはな
く、並列の粒度は粗い。しかしながら、言語
処理では、テキストの文単位への分割、文の
単語分割、品詞付け（POS Tagging）、文解析、
固有名認識、事象認識といった多くのモジュ
ールがパイプライン的に結合され、それぞれ
の処理が、たとえば、MEDLINE テキストベー
スの処理では、2 千万抄録（2 億超文）とい
う膨大な量の処理単位に対して実行される
必要がある。 
 このため、言語処理ではワークフローの管
理と個々の処理単位が作り出す中間的な処
理結果を蓄積するファイルシステムの効率
的な構築が、処理資源の有効活用の鍵となる。
また、研究集団が効率よく研究を進めていく
ためには、実験段階での比較的規模の小さな
処理から本格処理の大規模テキスト集合の
処理段階までのスムーズな移行、他グループ
とのプログラムや言語資源の共用など、多様
な計算環境の使用が最小の労力で可能なこ
とが不可欠である。 
 このようなことから、本プロジェクトでは、 

大規模なテキスト集合処理のための処理系
として, (1) ワークフローシステム, (2)拠
点をまたがった計算機間でも直ちにファイ
ルを共有できる,アドホックな並列ファイル
システム, および, (3) ワークフローを構成
するタスクのファイルアクセスを抽出し,タ
スク間の依存関係や通信量を解析・可視化す
るツールを設計し、実装した。  
 このワークフローシステム（GXP）は、 make
という,Unix 上で広く使われているシステム
をそのまま大規模な分散環境で実行できる
もので, e-Science シンポジウムで発表し、 
その後委員会より論文誌への投稿を推薦を
受けるなど(142 件中 14 件)、国際的にも高い
評価を得た。 また、GXP は、本プロジェクト
のための単なる研究用のシステムとして使
われただけでなく、英国マンチェスター大学
の 国 立 テ キ ス ト マ イ ニ ン グ セ ン タ ー
(NaCTeM)が運用するサービスのインデキシ
ング処理にも使われている。本プロジェクト
では、Medline アブストラクト全件(2010 年 5
月当時)から、生命科学にとって重要な事象
を認識し、それを索引構造に反映するシステ
ムに用いられた。これらの処理は、 いずれ
も8000以上の並列度(CPUコア数)を用いた大
規模なもので、複雑なワークフローが安定し
て高速な処理に使えることを実証した。 
 テキスト処理のようなデータ中心の大規模
ワークフローの実行においては、ファイルア
クセスの局所性を保ちつつ負荷分散を達成
するためのスケジューリングが重要である。
このため、GXP という基盤ソフトウェアを開
発するだけでなく、ファイルアクセスパター
ンを抽出するツールを設計・実装し, 実際の
ワークフローアプリケーションから実デー
タ処理から収集し、ファイルアクセスの実態
を可視化することで、最適なストラテジーを
ワークフローに反映する総合システムを開
発、これを用いて、 ファイルアクセスの局
所性を考慮したワークフロースケジューラ
を開発, 信頼性の高いワークフローの実行
系を構築することに成功した。 
 
５．実応用システムの開発：言語の意味・知
識は、それ自体は各種の応用システムを開発
するための基盤技術であり、その効果は、応
用システムを構築することにより、実証され
なくてはならない。本プロジェクトでは、研
究が抽象的になり、技術としての有効性を失
うことを避けるために、常に応用システムの
中で技術の有効性を確認することを行って
きた。このために、意味に基づく知的検索シ
ステム（MEDIE）、高品質な機械翻訳システム
を構築してきた。知的検索システム MEDIE は
事実検索という、これまでのシステムにはな
かった機能を持つことで、製薬会社や科学出
版を行う出版社から注目された。また、深い



解析器の出力を使った機械翻訳は、英日機械
翻訳に適用され、これまでのシステムのパフ
ォーマンスを大幅に向上させることに成功
した。この成果は、プロジェクト終了後、民
間会社との共同研究に引き継がれることと
なった。 
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