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文献情報からの多体相互作用パスウェイ・ネットワーク抽出および
協調作用に関する研究
●井原 茂男

東京大学・先端科学技術研究センター

〈研究の目的と進め方〉
現在、生命情報を網羅的に解析する技術が進展し、そ

のデータも急増している。これらの情報から生命活動を
理解し、創薬、診断、治療などに応用していくには、各
因子の相互作用、パスウェイの理解が必要不可欠である。
パスウェイの生物学・医学的意味を明確化するためには、
DNA、蛋白質、あるいは生体物質など、いくつもの作用
が時間的に空間的に連動する協調現象の理解が必要であ
る。

本研究の目的は、文献情報から集めた蛋白質間の２項
関係をもつ情報のなかから、多数の蛋白質の間に特有な
多体相互作用に起因するパスウェイ情報を抽出するため
の技術開発にある。文献検索から対象のもつ多体関係を
具体的にひろいだし、蛋白質ネットワークの詳細な意味
付けを行うことは、新規の試みである。

〈研究開始時の研究計画〉
１) 転写制御を行うための関連DNA、蛋白質名、さらに

転写制御を抽出するのに必要な動詞、名詞句などを
多体相互作用の事例の収集と分析し、選定し、解析
するための環境を構築し、転写制御領域に対して解
析を実行する。

2) さらにはシミュレーション、マイクロアレイ実験を併
用して、多体相互作用に起因する協調作用、例えば転
写開始、複合蛋白質、メチレーションなどを解析する
環境を構築し、いくつかについて解析する。

3) 複合蛋白質解析のための課題の抽出

〈研究期間の成果〉
転写制御を行うための関連DNA、蛋白質名、さらに転

写制御を抽出するのに必要な動詞、名詞句などを多体相
互作用の事例の収集、分析、選定、解析を行うためのの
環境を構築し、転写制御領域に対して解析を実行した。

また、複合蛋白質解析のための課題の抽出を行った。
具体的には以下の通り：
1) 転写制御に特化し、典型的な文型を選定して用語整備

を進め、転写制御で最も重要な相互作用であるbindに
対して、１９７０年から２００３年までのMEDLINE
に対して検索を行い、解析を試みた。様々な転写因子
に関係する３体の関係性の情報抽出を行ったところ、
４０３件ヒットした。専門家に検証を依頼した結果、
そのうち正しい転写関連の関係性の文章は２８０件で
あり、正解率は７０％であった。

2) 不正解の要因を分析した結果、修飾が複雑な文体の場
合での多体関係の同定の誤り、細胞名と蛋白質名とが
同一のシノニムによる誤認定、多体の関係ではあるが
転写因子ではない蛋白質を転写因子と誤同定したこと
が判明した。

3) 文献検索で用いるSVM法の改良の試みとして、マッチ
ングを容易にし、アウトライヤーを容易に抽出するた
めのSVMの手法を改良した。いくつかの例では従来法
で見出しにくかったアウトライヤーを見出すことがで

きるようになった。

〈国内外での成果の位置づけ〉
本研究を遂行していた期間、欧米のいくつかの研究機

関から相互作用は明示しないが、ネットワーク上でのト
ポロジーからモチーフを抽出する試みが行われた。本研
究は、さらに進んでトポロジーに相互作用上の意味を与
えることができ、現在でも、解析水準は進んでいると思
われる。

〈達成できなかったこと、予想外の困難、その理由〉
初年度において、多体相互作用の事例の収集と分析に

時間がかかり、シミュレーション、マイクロアレイ実験
との相乗効果の結果をだすまでにはいたらなかった。次
年度において、多体相互作用の事例の収集と分析をさら
に 進 め 、 転 写 制 御 に 対 す る 結 果 を デ ー タ ベ ー ス
COOPERIONとして公開予定であったが、単年度のみの
研究期間となったためデータ収集ができず、データベー
ス化は実現できなかった。

〈今後の課題〉
より多くの関係性を集めるべく文型を収集し、本研究

で一部分構想したコンセプトが実際の問題でも有効であ
ることを示す。
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