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1. 概要 
情報可視化は世の中にある一般的な情報を可視化す

る研究分野であり、最近になって生物情報の可視化の

研究が活発に進められている。現在ヒトゲノム解読は

完了しているが、DNAを構成する塩基配列が解読され
ただけで、その遺伝子のふるまいなどは、はっきり分

かっていない。そこで現在その遺伝子の振舞いについ

ての研究が必要とされている。その中でもマイクロア

レイデータ[1]からの遺伝子ネットワーク同定問題は、
バイオインフォマティックス分野における重要なトピ

ックのひとつであると言える。 
遺伝子ネットワークとは、各遺伝子をノードとし、

遺伝子間にエッジがあるようなグラフ構造で、ゲノム

上での位置関係、代謝、制御パスウェイ上での隣接関

係、転写時の共発現率、たんぱく質相互作用など、多

くの性質を表現するために用いられる。またパスウェ

イなどの相互関係は、エッジが方向を持つ。これらを

分析することで、遺伝子が変異したときに何が起こる

か予測することができる。 
このデータは数千の遺伝子群からなることもあり、

複雑な連結成分をふくんでおり解釈や把握が困難であ

るので、何らかの方法でより興味深い遺伝子群を抽出

し注目すべき対象を絞り込むことが必要である。しか

しながら常に目的に叶った結果をきりだせていないの

が現状である。 
また遺伝子解析において、それぞれの相互関係を示

す現象として、マルチドメイン（２種の遺伝子の機能

を同時にもつ遺伝子）等が挙げられる。 
これらの遺伝子は、発現率によるクラスタリング結

果と遺伝子ネットワークを組み合わせて可視化するこ

とにより、その存在が理解しやすくなると考えられる。 
そこで本研究では、例えば複雑なネットワークの中

から、遺伝子のクラスタリングの結果を同時にみせつ

つ、ネットワーク中の注目部分を抽出できる可視化手

法を提案する。ここでいう注目部分とは、例えば検索

結果である。この研究結果により、研究者は全体の中

から特定の遺伝子の相互関係を知りたい時、混乱せず

抽出でき利用できるのではないかと考えている。 
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2. 関連研究 
ネットワークの可視化手法は、すでに多く発表され

ているが、遺伝子ネットワークの研究に向いているネ

ットワーク可視化は、複雑な操作がいらず、簡単に注

目部分だけを抽出でき、大規模なネットワークを扱え

る手法である。 
注目部分を強調する為のネットワーク可視化の研究

は、すでに多く発表されている。データ中の注目部分

を、魚眼レンズでみたように拡大表示し、その周囲部

分を画面の端によせる可視化手法が報告されている[2]。
だが拡大表示部分の外にあるノードは、エッジで連結

されているのに画面の端においやられてしまう。また、

データの中の注目部分を３次元的に引き上げて、それ

とエッジで連結されているノードも浮き上がらせるこ

とで、データの注目部分の相互関係をわかりやすく表

示する手法が報告されている[3]。だがこれも、複数の
ノードを同時に注目したい時の対応がなされていない。 

3. 提案内容 
本研究では、ネットワークのデータ中の注目部分の

抽出に向いた情報可視化を実現するために、以下のよ

うな点を重視する。 
(1) 注目している部分を強調でき, 相互作用関係を判
別しやすいこと 
(2) できるだけ多くの遺伝子をクラスタ単位で表示で
きること 
そこで(1)を満たすために、データ中の注目部分を、

３次元的に引き上げることにより、そのノードとエッ

ジでむすばれているノードの関連を強調させ、周囲と

の関連の表示を行う。 
また(2)を満たす為、まず xy平面に、クラスタごとに

ノードを配置し、続いてそのノードの x座標値、y座標
値を変更することなく相互関係を強調させるようにす

る。xy平面上のノード配置には、平安京ビュー[4]を拡
張した手法を提案する。 
本手法は、M 個のマイクロアレイ上にそれぞれにあ

る N 個の遺伝子、Ｍ×Ｎのマトリクス型データを対象
とし、Ｎ個の遺伝子のうち発現率傾向の近いものをク

ラスタリングし、平安京ビューにおける階層型データ

に変換する。以下の図 1 に概要を記す。本研究は、３
次元空間の底面に平安京ビューを用いて、遺伝子のク

ラスタリング結果を可視化する。このノード一つ一つ

が、一つの遺伝子に対応し、クリッカブルになってお

り、その遺伝子の詳細情報を提示することができる。 



 

 

図 1：階層型データへの変換 
またその上にネットワークを重ね、注目ノードをク

リックするか、または検索エンジンのような GUIで指
定すると、その注目ノード、およびそれをエッジで連

結されたノードを、３次元的に引き上げて表示する。 
ネットワークは、2 個のノード（遺伝子）のペア、

nodeA, nodeB とし m 個のマイクロアレイがあったと
すると、 

 nodeA の発現率を A={a1, a2, ...am} 
 nodeB の発現率を B={b1, b2, ...bm} とする。 
発現率どうしの相関性を算出する式は、 

 1.0 – distance(A,B) / maxDistanceとする。 
なお distance(A,B)はA,B間のユークリッド距離の二

乗であり、maxDistance はその最大値である。この算
出式は、クラスタリングに使用したソフトウェア

Cluster3.0 にも用いられている。の値が一定値（自分
で与えた値）より大きい時、この 2 つのノードを接続
するエッジを表示する。 
また、クラスタ間をまたぐエッジを多く持つ遺伝子

を、あらかじめ、光らせるようにする。これにより、

特殊な反応のありそうな遺伝子群を表示する。 
本研究により、クラスタリングを行い平安京ビュー

で表示を行う為、整然とした表示可能になり、全体を

一画面表示することにより遺伝子などの膨大なデータ

に対応できる。また、ネットワークを重ねることによ

り、相互関係が理解しやすく、クラスタリングだけで

は表現しにくかった特性（マルチドメインなど）を表

現できる。  
4. 実行結果 

 
図 2：提案手法を用いた、注視ノードが一つの実行例 
本手法による可視化の例を図 2 に示す。ネットワー

クを表示させ、注視ノードを一つとし、そのノードと

結ばれているエッジだけを表示している。また、クラ

スタ内のノードすべてと、注視ノードがつながってい

るクラスタを丸で囲んだ。 
この実行例から、この注視ノードは、丸で囲んでい

るクラスタ内すべてと、結ばれていることより、すべ

ての属性をふくんでいるマルチドメインかもしれない

という事が発見できた。また、このデータにおいて、

注視ノードから出ているエッジは、先ほど光らせたノ

ードとほとんど結ばれていることより、クラスタを多

くまたぐエッジを多く持つ遺伝子同士が複雑に絡み合

いネットワークを作っているという事も発見できた。 
 5. まとめと今後の課題 
 本論文では、複雑なネットワークの中から、遺伝子
のクラスタリングの結果を同時にみせつつ、ネットワ

ーク中の注目部分を、3次元的に引き上げることにより
抽出できる可視化手法を提案した。 
本手法において、ネットワークとクラスタを同時表

示することにより、マルチドメインなどの特性を表現

でき、またクラスタをまたぐエッジを多く持つ遺伝子

を、色をつけることにより、おもしろい反応のありそ

うな遺伝子の絞込みもできることが解った。 
今後の課題として、発現率の代わりに、グラフに向

きのあるパスウェイを用いた遺伝子ネットワークの可

視化を試みたい。また、オントロジーなどの遺伝子同

士の関係性などもくわえていきたいと考えている。ま

た、可視化された特徴的な現象が、本当に遺伝子学的

に興味深い特性なのか否かの検証も必要である。 
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