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研究成果の概要（和文）：  
専門医の医学的関心に近づく医学データマイニングために、データマイニング結果と医学文献

から獲得する背景知識と専門家の見解の連携を図り、血液検査結果と肝炎の治療法の著効性に

関する傾向を調べた。また関連の問題に関する遺伝子型への医学的注目を踏まえ、肝炎ウイル

スの配列パターンと治療法の著効性との関係に取り組み、主に公開配列データを対象とする準

教師付学習手法を開発・改良し、計算手法による可能性を示した。 
 
研究成果の概要（英文）： 
The focus of this research is to obtain more interesting mining results for the medical 
experts, so that not only the data mining from the target clinical data itself but 
also the combining the background knowledge extraction from medical litarature and 
experts’interpretations have been pursued in finding the relationships among blood 
tests and the treatment effects. Additionally, in accordance with the high attention 
to sequence analysis in biomedicine, semi-supervised learning methods specially for 
the virus subgenotypes and the interferon/ribavirin treatments were developed to show 
the potentials of computational approaches.  
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１．研究開始当初の背景 
データマイニングの戦略的な実践は多くの
分野で当然のことになりつつあり、疫学をは
じめ統計学的なデータ処理の伝統を持つ医
学分野でも、病院情報の電子化の進展を受け

た医学データを対象とする知識発見の試み
が増えた。ライフサイエンス分野で、医学文
献データベース MEDLINE、厚生労働省主催の
統合 DB プロジェクト、各種遺伝子系 DB など
様々なデータベースが公開され、ネット等を
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経由して利用できる環境整備も進んできた
ことを受け、医学知識発見でも対象とする特
定のデータベースだけでなく、医療文献など
の他の情報源から得られる知識を組合せて
結果の質の向上を図る研究も増えつつあっ
た。 
データベースからの知識発見(以下 KDD と略
記)は、一般には①対象分野の理解とマイニ
ング課題の設定、②データの前処理、③デー
タマイニング（パターン/モデルの抽出）、④
パターン/モデルの解釈と評価、⑤新知識の
実利用、の 5段階プロセスとされ、利用者の
価値観を反映しつつ各段階を繰返すことで
興味深く役に立つ新知識の発見を目指す。中
でも④の「パターン/モデルの解釈と評価」
は DM 結果の評価として利用者の果たす役割
が大きく、このステップに対しては、様々な
効 果 的 な 視 覚 化 に よ る 支 援 (Xerox 社
Hyperbolic Tree 等)が一般的である。また、
専門知識が特に重要な医学 DM では、結果の
質をあげ評価者である多忙な医師の負荷を
低減しるために重要度の高い結果を絞込む
アプローチとして、客観的・主観的な種々の
評価指標への医師の関心度の反映、学習結果
に対する複合的な統計的有意性評価手法な
ども提案されてきた。 
過去に、ユーザ中心データマイニングシステ
ム D2MS、規則の統計的有意性フィルタ法の提
示、知識管理的考え方を KDD 過程に導入した
多種情報源を活用する統合的アプローチな
どを専門医との医学データマイニングプロ
ジェクトにおいて開発してきた経緯から、医
師が直感的に理解しやすい表現を好むとと
もに統計的有意性を重視すること、医学デー
タにデータマイニングの諸技法を適用し直
に得られる関係やモデルと実用的な医学的
知識との間には質的な隔たりがあること、規
則同士の比較や医師自身の知識や経験を根
拠として加味することで、評価対象の規則に
対する確信を持って判断を施すことを確認
した。こうした解釈のモデルを反映すること
で DM 結果をより豊かにし、医師の評価ステ
ップが円滑化され、新知見の発見に近づき易
くなると考える。 
 
２．研究の目的 
本研究は、診療情報からの新規性が高く有用
な医学的知見の発見を目的とし、データマイ
ニングの後処理(=解釈・評価)ステップに注
目し、評価者である医師が診療マイニング結
果を確信を持って解釈・評価・判断するため
の枠組みの開発を狙った。具体的には、図１
に示すように、千葉大学医学部附属病院が蓄
積する 28 年間の診療データから慢性疾患に
関する計算処理を通じて得られる疾病分類
や予後予測などのマイニング結果について、 
(1)医学的解釈のモデル化を試み、そのモデ

ルを元にマイニング結果の規則に対し、例え
ば規則の条件をなす検査項目の文脈情報を
組合せるなどの(2)情報連携・統合により DM
結果を再構成する手法を開発し、(3)実診療
データからの新医学的知見発見を試みるこ
とを目指した。 
 
３．研究の方法 
本研究は、千葉大学病院の診療データ(初期
的には慢性肝炎患者の検査結果)に関する長
期時系列データを対象に、疾患の識別や予後
予測などを分析するための時系列データに
対する時系列抽象化手法を継続し、予測を目
的とする学習手法から得られる結果を手が
かりとして、「研究目的」に記載した(1)医学
的解釈のモデル化、(2)情報連携・統合によ
り結果を再構成する手法の開発、(3)実診療
データからの新医学的知見発見について、ま
ず既存の学習手法を適用し、結果の評価収
集・分析による解釈モデルのプロトタイプの
構築を中心に取り組み、その後、プロトタイ
プをデータ管理に統合する手法の開発、およ
びその統合情報を活用した診療データから
の医学的知見の発見に取り組むこととした。 
 

 
図１ 本研究の３つの目的と研究体制 

 

(1) 医学的解釈のモデル化 

① データマイニング結果の評価収集・分析
による解釈モデルのプロトタイプの構築：医
師の評価時の指摘・疑問等の会議記録の収集
のために、診療情報データについて課題の設
定とそのデータマイニングを実施し、得られ
る識別規則の評価および手法への印象を確
認する。長期時系列に関する特徴抽出と機械
学習を組み合わてマイニングを行う。具体的
には、千葉大病院からの診療データの提供を
受け、医師からそのデータに対する医学的関
心を確認し対応する学習手法を提案し課題
を確認したうえで、データの前処理およびデ
ータからの規則の学習を行い、獲得した学習
結果の評価会を実施するとともに、評価の際
の解釈の要件を整理する。 
② テキスト処理による医学文献からの診療
記録項目の文脈の抽出：診療データを構成す



 

 

る検査項目に関する文献上の記述を収集し
本研究用に標準化し、医学記述に関する関連
辞書を作成する。 
主な実施項目：a)関心辞書の作成、b)医療文
献から記述の収集、c)収集した記述の標準化、
d) MeSH と共起を元にラフ集合の語彙近似な
どによる関係の取得し、パッセージ学習等を
利用し、標準語彙に関する医学記述について
辞書を作成する。 
(2) 情報連携・統合により学習結果を再構
成する手法： 解釈モデルのための規則学習
結果の補完情報の表現:規則間の関係、診療
データ項目間の関係などに関する構造を想
定し、その表現について検討し、関係 DB 内
にデータと学習手法と学習結果の動的な管
理を試みる。 
(3) 実診療データからの新医学的知見発
見： (1)①の DM 結果の評価において、内容
の蓋然性も含めて興味深いと判断されるも
のについては、専門医の追跡調査・実験に委
ねる。その他、専門医との検討・評価過程で
提起されるデータに関して医学的なデータ
駆動型の関連課題に取り組み手法の提案を
行う。 
 
 
４．研究成果 
 (1) H21 年度は、データマイニング結果に
関する医学的解釈モデルのプロトタイプ構
築を中心課題と設定し、主に①診療データか
らのマイニング結果への専門医の評価に基
づき、評価過程での議論や専門医の指摘事項
をもとに結果の解釈に必要な要素等として
収集・整理を実施したほか、②医学的背景知
識の収集の一環として、医学文献、特に
Medline からのテキストマイニングを行った。
①に関しては、千葉大学病院と北陸先端科学
技術大学院大学（JAIST）、また合同の国際学
会発表の機会に、研究分担者および連携研究
者との計 5 回の会合を実施し、(a)診療デー
タのうち肝炎患者に着目してデータ提供を
受けることの確認、(b)マイニング手法と疾
病に関する相互説明と課題の設定、(c)診療
データに対する前処理・時系列抽象化等のマ
イニング手法の適用、(d)マイニング結果の
専門医の評価会を実施することで、評価過程
での議論や専門医の指摘事項を収集し、専門
家が結果を解釈するうえで必要な要素の洗
い出しを実施した。また、この過程で、肝炎
の専門医の観点から医学的新知識を考える
場合、診療記録のみに関する規則やパターン
の発見とは別に、HCV の RNA の変異など omics
情報も考慮したマイニングの可能性につい
て提案があり、議論を進めている。②に関し
ては、診療記録上の主要検査項目に着目し、
これらを関心辞書とし、各項目とそれに関す
る記述を抽出・収集・標準化し、文脈リスト

を作成した。また、項目間の関係・規則間の
関係付けのための将来的な文脈情報を狙い、
レランス・ラフ集合モデルに基づく代替表現
を利用して強い関係を持つ項目の組合せパ
ターンの獲得を試みた。 
H22 年度は、本研究の目的である、A.医学的
解釈のモデル化、B. 情報の連携と統合によ
るマイニング結果の再構成する手法、C.実診
療データからの新医学的知見発見の試み、の
中でも特に Bおよび Cについて、前年度の肝
炎専門家から提案をうけた HCV の RNA の変異
など omics情報も考慮したマイニングを試み
ることでアプローチした。特に、Omics デー
タについては、標準的な治療法であるインタ
フェロン／リバビリン併用の効果に対し、
HCVウイルス内のNS5A領域の変異の影響が医
学的に注目されているという専門医からの
示唆に基づき、ウイルスの配列データの取
得・整備を行うとともに、ウイルス遺伝子亜
型および著効性に特徴的なパターンを抽出
するアルゴリズムの開発を行い、KICSS2010
にて準教師付学習によるアプローチと初期
的な成果について発表した。これは、Los 
Alamos研究所のHCVデータに著効性情報を伴
うデータが収集されているものの件数が少
なく、一方、GenBank や名古屋市立大学では
著効性情報がないものの数千件の HCV配列が
収集されているという状況を踏まえた 2種類
のデータを組み合わせる準教師付学習の枠
組みで、ウイルス遺伝子亜型および著効性に
関する識別パターンの獲得を試みたもので
ある。また、診療データについて新たな取り
組みのためにマイニング課題および新規デ
ータの提供を受けることとし、投薬量と期間
のデータをこれまでの時系列パターンと組
み合わせつつ、医学的関心にあわせたマイニ
ング結果と医学文献からの背景知識との連
携を再検討したものの、上位レベルの医学的
な知識獲得には至らなかった。 
医学的知識の発見に関しては、引き続き肝炎
ウイルスの遺伝子亜型パターンと治療法の
著効性との関係を明らかにするために、主に
公開配列データを対象とする準教師付学習
手法の改良に取組んだ。多量の遺伝子亜型配
列が公開されながらも治療の効果が登録さ
れている遺伝子亜型が極端に少ないという
状況に対し、効果の有無を特徴付けるパター
ンのうち、配列中に 1度しか出現しない特定
配列パターン DOOPS を見つけるための
exhaustive search 手法、および配列中に繰
返し出現する特定パターン DMOPSを見つける
separate-and-conquer 学習手法を提案し、C
型肝炎ウイルス内の NS5A ドメインへの適用
について ECML/PKDD2011併設ワークショップ
にて報告したほか、ACIIDS2012 でも予測精度
の向上について報告した。 
更に、医学的新知識の一例として遺伝子発現



 

 

抑制につながる siRNA配列の識別問題に取り
組み、Apriori をベースとする記述的学習手
法および冗長な結果のフィルタリング手法
を提案し ISKSS12 にて発表した。一方、HCV
遺伝子亜型の識別モチーフ発見のための準
教師付学習については、クラス判断の際にク
ラスタ的性質を仮定するアンサンブル学習
手法の開発による学習性能向上成果を雑誌
報告予定である。 
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