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背景

背景
遺伝子データベースにテキストマイニングを適用し，生命科学分野
の新たな知見を得る試みは，依然として需要が高い．その中でもタ
ンパク質間の相互作用を示した Pathwayを分析して，タンパク質の
機能予測や，化合物の反応経路予測を行うことが盛んである．

目的
1 Pathway内のタンパク質に対して共起分析を行い，共起ネット
ワークを 3Dグラフに描画する

2 得られたネットワークに対して新たな分析をユーザに促すきっ
かけを作る



背景

研究概要

調べたこと

提案手法

課題

今後の予定

3/13

研究概要 1

Pathwayとは
• 代謝で起こる酵素反応，シグナル（神経）伝達を描いたマップ
→遺伝子・タンパク質の相互作用が見られる

• 各分野で得られた実験結果から専門家が手動で作成している
• 四角：タンパク質 (遺伝子)，丸：化合物 (酵素)，矢印+p：リン
酸化，矢印+m：メチル化 などを表す

図 1: Pathwayの例
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研究概要 2

以前の研究　～3Dグラフによる単語間の共起分析～
• Webサイト上にある文章中のある単語に対して，付随して現れ
る単語を分析

• 共起のネットワーク (3Dグラフ)で表現
• 単語どうしのつながりからアイデアの発送支援を行う

図 2: 3Dグラフの共起ネットワークの例
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生命科学分野における共起分析

文献内共起
• PubMedのMeshターム等を用いて，各文献内に出現する遺伝
子・タンパク質の類似度・共起性を分析

ゲノム配列内共起
• ゲノム配列内に出現する対象の遺伝子から，一定の範囲内に出
現する他遺伝子の出現頻度，最小距離などを分析
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Pathway分析 (1)

未知経路の予測
既存の Pathwayデータを用いて未知の反応経路，遺伝子相互作用を
予測する

• 予測精度を上げるための特徴量の検討
• オリジナルの特徴量を組み込んだ分類モデルの評価

重要ノードの特定
Pathwayもノード（頂点）とエッジ（辺）を持つグラフ構造とみな
せる

R言語の KEGGgraphパッケージを用いて，Pathway(xml形式)
を解析し，すい臓がん Pathwayとつながる８つの Pathwayをす
べて統合
グラフ理論の媒介中心性（どれくらい他ノードに情報伝達して
いるか）を用いて，すい臓がんパスウェイの中で重要な上位３
つのノードを特定
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Pathway分析 (2)

図 3: 統合された Pathwayから特定された 3つの重要ノード
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提案手法

Pathway上での共起分析
1 ヒトの Pathwayと遺伝子情報を KEGGから取得
2 同じ Pathway内に同時出現するタンパク質=互いに共起し合っ
てると仮定し，共起頻度をカウント

3 共起頻度に応じてエッジの色分け→ 3Dグラフ出力

図 4: Pathway共起分析
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分析で分かったこと

3Dグラフから分かったこと
• 共起頻度が高い赤色のネットワークに着目
• ホスファチジルイノシトール 3-キナーゼ (PI3K)というシグナ
ル伝達タンパク質のネットワーク，セリン/スレオニンキナーゼ
(Akt)の 3種類のアイソフォームからなるネットワークが得ら
れた．

• 2つのネットワークともがんに関連している→なぜこの 2つが
1番強く現れたのかを分析することにつながる？

共起分析の改善
• 現状は同じ Pathway内にあれば共起
→離れすぎていたら共起といえないのではないか

• 同 Pathway内に存在 かつ 矢印でつながっているとき共起頻度
をカウントするように改善

• KEGGgraphパッケージを使って試作中
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システムの有効性の検討

提案した背景
• Pathway=世界中様々な分野の実験結果等から作成
→ Pathway内のノード同士のつながりから遺伝子の共起性を調
べることで，未知の関係が分かるのでは？

課題
• 何を持って共起しているとみなせるのか分かっていない
• 3Dグラフで得られる情報が一般的な知識で，さらなる分析に
ならないのではないか

• 現在：ヒトのパスウェイ＆遺伝子全体で分析（範囲が広く，何
が重要なのか不明瞭）
→特定の疾患・パスウェイなどに焦点を絞った方がよいのでは？
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メールで提案いただいた内容について

逆合成経路の推定
1 欲しい物質（図５左）を作る方法が複数あるとしたとき
2 生成するコスト・手数がかからない最適な合成パターン（経
路）を推定する

図 5: 3通りの合成経路がある場合の例
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メールで提案いただいた内容について 2

KEGG REACTIONデータベースから反応式の抽出
• 反応パスウェイとそのパスウェイ内に登録されている反応式を
記した対応表を作成

• 反応式の R番号から反応式を抽出

図 6: 対応表と反応式の表
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今後の予定

逆合成経路推定の場合
経路置き換えに対応するシステムに変更する

• 目的の物質・中間生成物等をキーワードにして，Pathway内で
その物質を生成している経路を検索

• 抽出して置き換える

3Dグラフ共起分析の場合
意味のある課題を見つけ出し，それに向けたシステムを作成
する．
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