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研究成果の概要（和文）：爆発的なペースでオーミクス実験データが蓄積し続ける中、研究者がそれらのデータを論文
や様々なデータベースの内容に照らし合わせつつ仮説を構築するステップが生命科学研究における深刻なボトルネック
となっている。本研究では、論文データベースおよび近年様々なプロジェクトで整備されてきたデータベース群のデー
タをネットワークの形式で表現することで、膨大なオーミクス実験データの解釈を支援するための情報技術開発を行っ
た。

研究成果の概要（英文）：As omics data are accumulating at an ever-increasing pace, life science is facing 
with a fundamental bottleneck in generating hypothesis by referring to existing knowledge in databases 
and literature. In this study, we created a system that represents knowledge in databases and literature 
in network structures. The system will help researchers interpret massive omics datasets.

研究分野： バイオインフォマティクス
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１．研究開始当初の背景 
 
近年のオーミクス実験技術の進歩は著しく，
中でもいわゆる次世代シーケンサは世界の
生命科学研究を大きく変えつつあった．これ
まで手に入らなかった種類・量のゲノム解読
を目指す野心的な国際プロジェクトがすで
にスタートしていた（Genome 10K プロジェ
クトや 25,000ガンゲノムプロジェクトなど）
ほか，ゲノム配列情報にとどまらず，次世代
シーケンサ技術を用いた網羅的な DNA メチ
ル化解析やヌクレオソーム構造解析，トラン
スクリプトーム解析，さらにはゲノム３次元
構造情報解析などの新たな技術開発も世界
的に競って推進されていた．極めて安価に購
入可能な解析装置も市場に登場し，一般的な
研究室でも多様なオーミクス実験データを
扱う時代が到来しつつあった． 
このことは，「研究者が実験を行い，その結
果を考察して知識とする」生命科学研究の中
で，前者について加速度的なハイスループッ
ト化が進行していることを意味していた．す
なわち，オーミクス実験データを表現型など
の高次生命概念に結びつけて解釈を行う過
程が生命科学におけるボトルネックとなり
つつあった．この“解釈”に関して現在事実上
の標準となっている手法としては，Gene 
Ontology 中で統計学的に有意に関連するタ
ームを発見するものがよく用いられていた
が，Gene Ontology で表現できる情報はごく
限られたものであり，「すでによく知られた
知識のオーミクスデータによる確認」を超え
て新たな知識を得る上で限界があることが
問題となっていた．一方で，これらのオーミ
クス実験データを処理しデータベース化す
るバイオインフォマティクス技術について，
我が国を初め各国のデータベースセンター
において様々なデータベースを整備し連
携・統合する作業が行われつつあった． 
 
２．研究の目的 
 
本研究では，オーミクス実験データの解釈，
特に高次生命知識との結びつけを支援し，将
来的には半自動化を目指すための基盤とな
る情報技術開発を目的とした．例えば，100
を超える数の遺伝子がある表現型に影響し
ていることがオーミクス実験によって明ら
かになったときに，各遺伝子についての詳細
な情報を一つずつ研究者が調べることで「ど
うしてそれらの遺伝子が当該表現型に影響
するか」解釈・仮説構築を行うのではなく，
様々なデータベース群および論文データベ
ースの内容を直感的にわかりやすい形式で
縮約・可視化することで，実験後スムーズに
仮説を構築するためのシステムを構築する
ことを目指した． 
 
３．研究の方法 
 

本研究は大まかに５つの段階によって進行
した．すなわち， 
(1) 文献データベースを用いた遺伝子・概念
ネットワークの作成 
(2) ゲノムデータベース・発現データベー
ス・相互作用データベース等を用いた上記ネ
ットワークの補完 
(3) 入力オーミクス実験データと入力キー
ワード群を結ぶ生物学的背景をネットワー
クの形式で推定するグラフアルゴリズムの
開発 
(4) 実際のオーミクス実験を用いた仮説構
築・検証実験およびフィードバックによるシ
ステムの完成度向上 
の４段階である． 
 
４．研究成果 
 
(1) 英文で書かれた学術文献中から生物種
横断的に概念・遺伝子名を発見するシステム
を構築した．英文中からの遺伝子名の抽出
（固有表現認識）については多くの研究があ
るが，複数生物種の遺伝子名辞書への対応お
よび遺伝子 ID との対応付けを行うことがで
きる既存システムについて，複数の生物種の
遺伝子が同一文献に出てきた場合への対応，
および条件付き確率場（CRF）エンジンの追
加などの改良を行った．一方，生命科学概念
については，文献集合中から統計的に有意な
連語ペアを抽出するソフトウェアを用いて
機械的にフレーズを抜き出すプログラムを
実装した．以上を世界中の生命科学研究者が
執筆した 2000 万件を超える膨大な書誌情報
が登録されている生命科学文献データベー
スである米国 NCBI の PubMed（MEDLINE）に対
して適用した．続いて，同一抄録および文中
で同時に現れやすい概念・遺伝子ペアを網羅
的に取得することで，関連性の高い概念・遺
伝子同士が互いに関連づけられたネットワ
ークを構築した． 
  
(2) 一般に文献からテキストマイニング技
術によって抽出・作成したネットワークは正
確性・網羅性の点で不十分であることが知ら
れている．そこで，各生物種ゲノムデータベ
ースのアノテーションから取得できる遺伝
子・概念ペア，および発現データベースや相
互作用データベースから取得できる遺伝子
同士のペアをそれぞれ遺伝子・概念ネットワ
ークに追加し，補完した．なお一般に生命科
学研究においては酵母のホモログ遺伝子に
関する知識を利用してヒトの遺伝子に関す
る仮説生成を行うといったことがよく行わ
れるが，これに関して，比較ゲノムデータベ
ース上に整備されている遺伝子の類似性情
報を用いることで生物種ごとに違った名称
が付けられている概念同士をネットワーク
上で間接的に関連づけることに成功した． 
 
(3)遺伝子・概念ネットワークの中から入力



オーミクスデータの遺伝子セットと入力キ
ーワード群とを繋ぐサブネットワークを探
索するグラフアルゴリズムを開発，実装した．
オーミクスデータが遺伝子ごとに割り当て
られた数値データの場合にはそれに対応し
た「重み」を持たせた遺伝子セットへ，また
ネットワークデータの場合にはネットワー
ク中でモジュールを作っている遺伝子に「重
み」を持たせた遺伝子セットへとそれぞれ変
換し，これらの「重み」をグラフ探索アルゴ
リズムにおいて探索の優先度決定に用いる
ことと，より多くの遺伝子・キーワードを含
む密なネットワークを優先した探索を行う
ことで，仮説生成の点から注目度の高いネッ
トワークを抽出できるようにした． 
  
(4) 完成したシステムについて，実際にオー
ミクス実験を行っている研究者等からの密
接なフィードバックを受けつつ，性能面およ
びインターフェース面について検証・調整を
行った（グラフ探索アルゴリズムにおける探
索の優先順位の調整など）．さらに，実際の
オーミクス実験データを用いた仮説構築を
行い，生物学的な実験を行うことにより本シ
ステムの有効性を検証した． 
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