バイオNLPに利用可能な自然言語処理技術の動向について

　自然言語においては、同一の意味的内容を表現するのにいくつもの表現がありうる。単純なレベルでは、単語の表記ゆれ、さらには構文的な変形などがある。自然言語処理技術を利用して、そのような多様な表現を、正規化された一つの表現形式に抽象化することによって、自然言語テキストの透明度をあげていくことができる。そのような観点から、本研究室で開発している、自然言語処理技術について、バイオテキストへの応用可能性の観点から簡単に紹介する。

　バイオ分野の専門用語は、一つの概念に対して多様な表記がなされることが多い。例えば、大文字・小文字の入れ替えや、空白とハイフンの入れかえ、abbreviationなど多岐にわたる。そのため、用語レベルで、異なる表記を同一であるとみなすことは重要な処理の一つといえる。本研究室では、表記ゆれのパターンを、既存の表記ゆれの大量の事例から自動学習するアルゴリズムを開発している。
　品詞タグづけは、後の構文解析のためにも、情報抽出のための正規表現などによるパターンを記述する際にも、非常に重要な処理である。新聞記事などに対する品詞タグ付けプログラムでは、高精度なタガーがいくつか利用可能になっている。しかし、バイオテキストに関しては、それらをそのまま適用すると非常に低い精度になってしまうことが知られている。そこで本研究室では、バイオテキストに品詞タグを付与して、それを利用した品詞タガーを開発することで、バイオテキストに関しても、非常に高い精度でタグ付けをすることができるプログラムを開発している。
　DNAやたんぱく質名などの固有表現を認識する処理は、情報抽出あるいは、次の構文解析の前処理としても重要な処理である。本研究室では、用語認識プログラムの訓練データとして利用可能なコーパスを開発し、HMM,SVM、Maximum Entropy などの機械学習の手法を利用した専門用語認識タガーを開発している。精度としてはたんぱく質名認識において f-score で約75％を達成している。
　CFGなどの単純な文法を利用した構文解析では、述語と項の関係を取り出すために、さらに別な処理が必要である。それに対して、HPSGを利用した構文解析では、解析が終了した段階で、すでに述語―項の関係が得られるため、非常に便利である。特に、たんぱく質間相互作用などのイベントとは、述語―項関係がほぼそのまま利用可能である。

　高精度な確率モデルを利用したHPSGのパーザは、従来、実用的な時間でパージングを行うことは難しかったが、本研究室で開発した高速化手法により、1文約1秒未満という速度で解析が可能になっている。

