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BioSample の課題

　BioSample は、実験に用いられた生物学的サンプルのデータベースであり、サンプルの性質を記述
したメタデータを蓄積している。メタデータの記法の多くは投稿者の裁量に委ねられているため、同
一の実験条件であっても投稿者によって異なる記述がされており、データの再利用性を低下させる要
因となっている。これまでに、メタデータをオントロジーにマッピングすることで検索性を向上させ
る試みがなされてきたが、事前に定めたルールベースで行う手法では正確性に限界があった。我々
は、大規模言語モデル (LLM) を用いてメタデータを解釈し、オントロジーにマッピングするべき文字

細胞株名の抽出による性能評価

その他の試行例

属性名とその値のペアの形でサンプルメタデータを記述
・同じものを表すのにシノニムが使われており検索しにくい
・ 属性名が統一されておらず管理しにくい

5000 万レコード近くあり、手動での網羅的なキュレーション
は困難
既存手法  MetaSRA [1]: 文字列一致ベースでオントロジーに
マッピング
→ 表記揺れを吸収し検索性を向上

source_name     H�

sample_id            H�

cell_line                H�

cell_type         WA��
Cellosaurus
ID: CVCL_���� 
name: WA��
synonym: H�

展望
・結果の提供
    ・オントロジーにマッピングした結果を RDF などで
　   提供
    ・ChIP-Atlas などのアプリケーションでのサンプル
　   検索にマッピング結果を利用
・拡張先を募集中
    ・今まではヒトのデータを中心に取り組んでいた。
　   他の適用先を検討し段階的に拡張したい

属性名　　　  値　　                              オントロジーターム

課題 : ミスマップを軽減するため、事前に許容した属性の
値しか使っていない 
→ LLM による改善の可能性

方針

目的のカテゴリーを表す
文字列を LLMで抽出

細胞株らしくない属性名の
場合は細胞株のタームに
マップしない

[�] Bernstein MN et al. (����). MetaSRA: normalized human sample-specific metadata for the Sequence Read Archive.
[�] Zou Z et al. (����). ChIP-Atlas �.�: a data-mining suite to explore chromosome architecture together with large-scale regulome data. 
[�] Schober I et al. (����), BacDive in ����: the core database for prokaryotic strain data.

列を抽出することを試みた。マニュアルキュレーションの結果を利用した評価の結果、LLM による抽
出によって、従来のルールベースの手法と比較して精度と再現率を高めることができることを確認し
た。
　BioSample レコードは 4500 万件を超えるため、効率的に処理するためには実行環境やプロンプト
に工夫が必要となる。本発表ではそれらについても報告し、LLM によるキュレーションの結果を大規
模データベースの利便性向上につなげるまでの道筋について議論する。

数千万件規模のデータを効率的に処理するための条件を検討

同じ文字列でも違うことを意味している
かもしれない
← 値に “H1” という文字列を含む属性の
属性名 (一部 )。 “H1” は細胞株名、ヒストン、
サンプル ID などを表す可能性がある

正解セット作成
ChIP-Atlas [2] のマニュアルキュレーションの成果を利用し、
評価用の正解セットを作成
細胞株名を対象、オントロジーは Cellosaurus を使用
600 サンプルの正解セットを作成 (322 細胞株、278 非細胞株 )

従来法 MetaSRA と、LLM で細胞株名を抽出した結果を 
MetaSRA でマッピングする方法とで評価
モデルは Llama 3.1:70B Q4_0
LLM による抽出で従来法より良い結果が得られた

高速化のための実行条件検討プロンプト
抽出のプロンプト

候補選択のプロンプト

←検討用にブラウザから
操作する GUI を作成
プロンプトやモデルなど条件
を変えて繰り返し実行可能

プロンプトの検討
・Think-step-by-step 法 ( 思考過程を出力させる ) は細胞株抽
出のタスクにはあまり効果的でない
    - 出力トークン数が増え遅くなるデメリットが大きい
・出力フォーマットを JSON スキーマで指定するのは効果的
    - 出力をコンパクト化し、処理時間を軽減。精度も維持

Ollama のパラメータの検討

→ 当初 400 samples/h くらいだったのが、 
      20000 samples/h くらいで処理できるようになった

・実験的に操作された遺伝子とその手法の抽出

→ 3723 サンプルを用いた評価で、8割程度の正答率

誤答の例
・幹細胞株に由来する、分化した細胞
・抽出するべき細胞株名を LLM が見逃し
・オントロジーでシノニムとして登録されていない表記
・オントロジーに登録のない細胞株

・細菌分離源の段階的分類

BacDive [3] のマニュアルキュレーションの再現を試みた
→ カテゴリによっては 0.9 程度の精度・再現率が出るが、
"Host Body-Site" と "Host Body Product" の区別などは難しい

← 実行速度や、正解セットを
用いた評価結果をテーブルで
一覧

モデルの検討 
→ qwen3:32b が軽量
かつ十分な精度
※ 上表との差異は並列度の違いのため

文字列一致ベースで
オントロジーマップ

同名の候補が得られた
場合、妥当なものを
LLMで選択

サンプル情報を入力

論文


