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研究成果の概要（和文）：本研究では、テキストデータ中の頻出な部分構造を組み合わせた非頻出なパタン発見の研究
を行う。テキストにはZipf則があり、非頻出なパタン候補は無数にあるが、頻出なパタンを組み合わせたパタンの頻度
が相対的に多い（絶対的には少ない）ものを発見することで、意味のある非頻出なパタン＝稀少パタンを発見する。
このため、既に構築した例外文字列発見の枠組みを拡張と、新たに提案した「純度が高いパタン(pure pattern)」の枠
組みで研究を行った。両者とも、細菌のゲノム配列におけるパタン発見での有効性を確認し、さらに、位置情報を持つ
ブログデータやコンテキストの表現、学術論文への関連語発見等への適用も行った。

研究成果の概要（英文）：This research is devoted to finding infrequent patterns of frequent sub-patterns 
from large text data. Because the text data follows Zipf's law, there exist so many infrequent patterns. 
Therefore, the goal is quite challenging. Among so many candidates of infrequent patterns, we try to find 
relatively many, but absolutely few, composite patterns of frequent patterns.
To do so, our two basic approaches are to extend the framework of peculiar patterns we have already 
developed and to create a new framework based on pure patterns. For both approaches, we evaluated their 
effectiveness using bacterial genome sequences. In addition to them, we developed mining methods for data 
in various fields, such as clustering geotagged blogs, context-aware information retrieval, and query 
expansion for academic theses.

研究分野： テキストマイニング
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１．研究開始当初の背景 
 
	 様々なデータの爆発的な増加に対し、マイ
ニングや機械学習等の様々な手法が開発さ
れている。データベースを対象としたデータ
マイニングでは、データが属性の組で表現さ
れており、頻出パタン発見問題など頻度ベー
スの一般的な枠組みが確立されている。一方、
テキストマイニングの対象はゲノム配列や
自然言語、さらにマルチメディアデータをテ
キストとみなしたものなど様々で、統一的な
枠組みはない。例えば自然言語処理では、単
語や品詞などの背景知識を用いて、その分野
特有の処理を行うが、同様の手法は別ドメイ
ンのデータには適用できない。一部、データ
マイニングの列挙アルゴリズムを直接テキ
ストに応用した研究もあるが、アルゴリズム
のスケーラビリティが主眼で、パタンの有用
性についは述べられていない。 
	 テキストデータには広く Zipf 則が成立す
るため、少数の高頻度パタンと無数の低頻度
パタン(ロングテール)がある。下図は、楽曲
のデータをテキスト化したものの部分文字
列の頻度分布である。 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
一般に、高頻度パタンは不要語等で、中頻

度の多くはそのドメインで常識的なパタン、
例えば定型的なフレーズである。 
そのため、データマイニングの頻出パタン

マイニングや統計的検定ベースの頻度(出現
確率)に代表されるような頻度を基準とした
有用性の定義では、不要語など役に立たない
パタンしか得られない。一方で、不要語など
を削除する方法は汎用性に欠ける。低頻度に
は意外で有用なパタンが隠れている可能性
があるが、これを汎用的に見つける手段はな
く、稀少パタンを無数の低頻度パタンから峻
別する研究は意義深い。 
 
２．研究の目的 
 
 本研究では、頻出なパタンを組み合わせた
非頻出なパタン発見の研究を行う。非頻出な
パタン候補は多いが、頻出なサブパタンを組
み合わせたパタンの頻度が相対的に多い(絶
対的には少ない)ものを発見することで、意味
のある非頻出なパタン=稀少パタンを発見す
る。 
 一般に、サブパタンの単位を長くとると、

同じ長さで可能な文字列の種類が極端に増
えるが、データスパースネスにより、データ
中に実際には、観測されるものはごく一部に
なる。例えば、DNA 配列において長さ 3 の
文字列は 64 種類しかないが、長さを 6 にと
ると 4千以上になり、実際には現われないも
のも多くある。さらに、サブパタンを組み合
わせたパタン候補はほとんど存在しなくな
る。逆に、サブパタンを組み合わせたパタン
が存在すれば、非常に稀な現象であり、 低
頻度でも抽出すべきと判断できる。つまり、
サブパタンにより低頻度部分を拡大してい
ると考えることができる(下図参照)。 
 
 
 
 
 
 

 
 
３．研究の方法 
	 
	 申請者らのこれまでの研究で、頻出文字列
のペアを連接させたパタンを例外文字列と
して定式化し、これを見つける高速なアルゴ
リズムを実装し、ゲノム配列から従来の手法
では見つからなかったパタンが見つかるこ
とを実証した。パタンを見つける文書集合
(ターゲット)に加え、背景集合を仮定し、パ
タンの絶対的な頻度ではなく、ターゲットと
背景での頻度の比によりパタンを発見する
ことで、無数にある低頻度文字列から有用な
パタンを選別できた。この枠組みはシンプル
で、サブパタンやパタンの組み合わせを拡張
することで汎用的な枠組みになると考え、こ
の手法を拡張することを基本的な方針とす
る。	 
	 また、有用性を確認する手段として、ゲノ
ム配列を用いて研究を進める。特定の細菌ゲ
ノムを用いた予備実験では、例外文字列の手
法により見つけたパタンが、RNA 等の特定の
機能を持つ部分配列とよく一致することが
分かった。これらの部分配列は低頻度だが重
要という意味で、本研究の手法を評価するの
に好適である。本研究が目指すのは汎用的な
テキストマイニングの手法の確立であり、ゲ
ノム配列以外のデータへ適用し、その有効性
を評価する。	 
	 
４．研究成果	 
(1)例外文字列発見の枠組み	 
特定の細菌ゲノムを用いた予備実験をさ

らに拡張し、様々な GC コンテンツやゲノム
サイズを持つ最近の DNA 配列を対象に、例外
文字列を発見する実験を行った。予備実験の
結果を受け、tRNA,	 rRNA をはじめとする RNA
と、Transposon,	 Phage等を正解の特徴とし、
これらとの一致を情報検索の分野でよく用
いられる再現率と精度で評価し、よく一致す



ることが分かった(雑誌論文 7,	 9)。これらは、
従来手法として z-score(平均値からのずれ
を標準偏差で正規化したもの)と比較し、従
来手法では見つけられない稀少パタンであ
ることも示した。	 
また、興味深い現象として、見つかったパ

タンの長さは非常に狭い範囲に集中してい
ることが示された(下図参照、雑誌論文 7)。	 
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サブパタンの単位を長くとると、同じ長さで
可能な文字列の種類が極端に増え、データス
パースネスが起こりだすが、短い場合にはあ
る程度どのパタンも一様に出現する。2 つの
パタンの連接が 10〜15 程度であるので、長
さが 6,	 7 程度のサブパタンが見つかってい
ることになるが、この長さくらいからデータ
スパースネスが顕著になる。つまり、低頻度
で意味のあるパタンを見つけるために、ある
程度長いパタンを組み合わせる必要がある
が、あまりに長すぎるとほとんどパタン自体
が存在しなくなる。その長さの調整が自動的
に行われていると考えることができる。	 
このように、有用かつ興味深い知見が得ら

れた一方で、実際に利用する際に背景集合と
多くのパラメータ設定が必要なことが欠点と
して認識された。そこで、単一集合のみを用
い、パラメータを少なくした枠組みを試して
みたが、この場合、得られたパタンはゲノム
配列全体にランダムに配置されることが多く、
生物学的に意味のある部位にほとんど合致し
ないことが分かり、汎用的な枠組みとしては
使えないことが分かった(雑誌論文 8)。	 
	 
(2)purity	 measure による純度の高いパタン
の枠組み	 
我々は、ゲノム配列とは別に、通常の文章か
らの剽窃検出も行ってきた。剽窃された部分
は、ある種のコピーであり、低頻度ながら長
い部分が一致するという特徴を持つ。一方で、
剽窃する側は、検出手段をかいくぐるために、
完全にコピーするのではなく、単語を類義語
に変換する、文の順番を変えるなど、様々な
編集作業を行い、コピーの度合いを低くする
ため、重複を単純に検出するだけでは不十分
である。このように編集を行なったとしても、
もとの文章の部分の大部分は残っており、そ
れを検出できれば剽窃検出ができるのでは
ないか、というアイデアのもとに、ある部分
T における、T の部分パタンがどの程度 T と

一緒に出現するかを定量化し、purity とい指
標として提案し、剽窃検出におたける有効性
を確認した(雑誌論文 10 番)。	 
この指標は、ある塊 T に着目したときに、

その部分が他にはあまり出現せずに、どれだ
け純粋に Tにのみ出現するかを定量化したも
のである。これは、例外文字列より必要なパ
ラメータも少なく、シンプルであるが、例外
文字列より正確に特徴的な部分配列を捉え
ていることが分かった。さらに、合致する配
列部分は水平伝播と関係する遺伝子によく
合致することが分かった。水平伝播は、親か
ら子へと伝播する垂直伝播に対し、よりダイ
ナミックな進化に関連していると考えられ
ており、非常に重要な発見である。実際、上
述した Transposon や Phage は水平伝播に重
要な役割りを果たすことが知られている。	 
さらに、ドメイン固有の知識として、純度

の高いパタンの発生に関する簡単な仮定を
置き、このようなパタンの頻度分布を予測し
た。具体的には、大きなパタンが部分パタン
を含むかどうかの二項分布と考え、ある長さ
m 以上であれば常に含まれるというパラメー
タを用意する。これにより、長さが与えられ
ると、ある部分文字列の純度が測れる。15 種
の細菌のゲノムデータを用い、予測の分布と
実際の頻度分布と比較することで、予測の有
効性を示した(学会発表 1)。	 
	 

(3)他のデータへの適用	 
他の分野のドメイン固有の知識として、位

置情報付きのマイクロブログからの意味の
あるクラスタの発見を行った。位置情報のみ
からなるクラスタリングに加え、固有の知識
としてマイクロブログのテキストを用い、こ
れにより、粒度の細かい階層的なクラスタが
得られることを示した（雑誌論文 1）。また、
低頻度だが重要なパタンを、論文検索など、
専門用語が多く頻度が低くても重要な情報
が多い情報検索における専門用語ととらえ、
低頻度だが関連の深い検索語の拡張(query	 
expansion)の手法を提案した(雑誌論文 2等)。
他に、コンテキストや分野固有の知識を単語
のベクトルとして表すことで、情報検索にお
けるコンテキストに依存した検索が容易に
行える枠組みを提案した(雑誌論文 3 等)。こ
れらの取り組みは、それぞれの分野における
稀少なパタン発見や階層的クラスタリング
等ではあるものの、統一的な枠組みとして組
み込むには至らなかった。	 
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