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〈研究の目的と進め方〉
公開され始めている多様なゲノムXMLデータを随時シ

ステムに取り込みながら統合的に管理し，それらデータ
の横断的な検索やナビゲーション機能を提供する汎用的
なXMLデータの構築方法，XMLデータベースの利用者イ
ンタフェースの開発，および更新が多い多様なDTDや
XMLスキーマに基づくXMLデータを効率良く管理可能な
データベースシステムを開発することを目的とした．
(1) 多種類のXMLデータを効率良く管理するためにゲノ

ムXMLに適したデータベースの基本アーキテクチャ
を設計・開発する．また，ゲノムデータは更新の頻
度が高いために，検索，更新ともに効率よく実行可
能なXMLデータ索引の開発が必要である．したがっ
て，XMLの木構造を表現する符号化方法について研
究する．さらに，更新が多い多様なDTDや XMLスキ
ーマに基づくXMLデータを効率良く管理可能なデー
タベースシステムを開発する．

(2) 膨大なゲノムXMLデータを対象として情報科学の非
専門家が簡易検索を行なえるようなXMLサーチエン
ジンの検索アルゴリズムを開発する．

〈研究開始時の研究計画〉
分子生物実験の成果としての遺伝子機能データは，必

ずしも確定したもののみではなく，仮説的なデータもデ
ータベースに登録する必要がある．そこで，XMLデータ
に確信度，注釈，時制などの様相を取り込んだデータモ
デルを構築する．また，宣言的問合せ言語を用いたビュ
ーXMLデータにも基底データと同様に様相データを追加
できるようにして高階様相データの表現を可能とする．
また，このデータモデルに基づくXMLデータの実装法を
開発し，実際の遺伝子機能データをもとに様相XMLデー
タベースを構築する．

遺伝子機能データを表現するための様相XMLデータベ
ースモデルの設計を行うとともに，変換システム，特徴
量抽出など各要素技術を開発する．

・ 遺伝子機能データベース用様相XMLデータモデルの
要件の整理
開発するXMLデータモデルの要件を，研究協力者

として学内外のゲノム研究者の協力を得ながら整理
する．

・ 様相XMLデータの論理モデルの開発
既に研究中の時制XMLデータモデルをもとに，論

理データモデルを開発する．高階様相データモデル
の構築に際しては，RDF (Resource Description
Framework)のreificationの考え方を参考にする．

・ XML変換システムの開発
様相に基づきXMLビューを構築し，ビュー上の問

合せの最適化を行うアルゴリズムを開発する．デー
タのフィルタリングなどの変換を行うシステムを
XSLTやXML-QLの表現能力を補う形で開発する．

・ 遺伝子機能データの特徴量の開発
一次データとしての膨大なゲノムデータとは別に

その特徴量を少ないデータ量で記述することにより，
データの概観把握や高速検索に利用できる．自然言
語データとは異なるゲノムデータに適した特徴量の
開発を行う．

〈研究期間の成果〉
複数の異なるモデル生物種の遺伝子注釈データなど多

様なゲノムXMLデータを統合的に管理し，グラフィカル
ブラウザを提供するシステムGeneAroundを開発した．

GeneAroundは，分子生物学者が，同じ機能を持つ遺
伝子の異なる生物種間での比較，生物種横断的な検索，
ナビゲーションなどを容易に行える環境を提供すること
を目的とした．また，システムの拡張性を確保するため
に，W3C標準のXML問合せ言語など標準技術を基盤にし
たシステムとした．MaXML(Mouse annotation XML)な
ど統合化語彙階層であるGene Ontologyを参照する複数
のゲノムXMLデータを，Gene Ontologyを中心に統合し，
XQueryエンジンを用いた検索システムを構築した．(成
果公表リスト3,5,6,7,8,9)

また，約12,000個の用語から成るGene Ontologyの階層
をSVG (Scalable Vector Graphics)を用いて視覚化するグ
ラフィカルブラウザを開発し，システムに統合した．こ
のグラフィカルブラウザは，用語間の関連をわかりやす
く表示することにより，注釈データに関連付けられた用
語の意味の理解を助けるとともに，用語に関連する遺伝
子注釈データエントリへの検索インタフェースの役割を
果たす．このグラフィカルブラウザは，以下の特徴を持
つ．
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■注目する用語の周辺の用語とそれらの関係を表示
■SVG(Scalable Vector Graphics)を利用し，GUIによる

拡大・縮小，他用語へのトラバースが可能
■グラフィックを用いた，2次元のGO階層図示ビュー

ワ
■単体で動作し，他データベースとの連携も容易

また，更新が多いXMLデータを管理するためのリージ
ョン表現方法や符合化法を考案した．(成果公表リスト
1,2,4,12)

XMLデータの簡易検索を可能とするシステムのプロト
タイプを作成した．また，その評価を行うために，INEX
(Initiative for the Evaluation of XML retrieval)国際イニシ
アティブに参画し，テストコレクションを作成した．

〈国内外での成果の位置づけ〉
種々のXMLデータを統合利用するための試みも各方面

から研究されているが，W3C標準のXML問合せ言語を利
用した柔軟な構成のオープンなシステムを指向したもの
は他には見当たらない．システムの拡張性を確保するた
めに，標準技術を基盤にしたシステムを構築を行った．

GeneAroundシステムは，理化学研究所のマウス遺伝
子 注 釈 付 け プ ロ ジ ェ ク ト FANTOM (Functional
Annotation of Mouse) において分子生物学者が実際にマ
ウスcDNAの注釈付け作業をする際に利用されるととも
に，東京大学，Clemson大学をはじめとする国内外の分
子生物学者によって広く利用された．また，グラフィカ
ルブラウザに関する論文がBioinformatics誌に掲載された
ため，海外からのWebサイトへの多くのアクセスがあっ
た．

〈達成できなかったこと、予想外の困難、その理由〉
公開されているフリーのXQueryエンジンに未実装の機

能があり，その部分を補うために拡張性を犠牲にせざる
を得ない部分があった．また，学生の修了や研究者の異
動に伴い，Webサイトの管理が不十分となり即座にデー
タ更新ができなくなり，大学においてこのようなシステ
ムを維持することの困難さを経験することになった．

〈今後の課題〉
有用性の高いシステムとするためには，より多くの種

類のデータを統合する必要がある．また，利用者がより
高度な問合せをできるようなインタフェースを構築する
ために，XML問合せ，XMLデータ格納方式の見直しによ

る検索の高速化やインタフェースの改良を行う必要があ
る．また，XMLデータベースの利用者であるゲノム研究
者に，XML問合せ言語よりも簡便な問合せインタフェー
スを提供することが重要である．情報科学の観点からは，
XMLスキーマをどの程度円滑に利用できるかが重要な点
である．また，各種のデータを結びつけるメタな知識は
必ずしもデータ中には明記されていないことが多いため，
この部分を整理し，XQueryなどから利用可能とする必要
がある．また，Gene Ontologyデータの更新に伴い
GeneAroundデータの更新も必要となるが，これを自動
化する一つの方法はWebサービス化であると考える．
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