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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に関するメタデータを蓄積する公共データベースであ
る。メタデータの記述方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
者によって異なる表現が用いられることが多く、データの再利用性を低下させる要因となっている。我々
はこの問題に対処するため、ローカル環境で動作する大規模言語モデル (LLM) を用いてメタデータを解釈
し、細胞株、疾患、ノックアウト遺伝子などの概念を表す文字列を抽出し、対応するオントロジーターム
へマッピングするシステムを開発した。マッピングの正確性の評価は、細胞株サンプルを対象としたマッ

対象の拡大

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

6000 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
課題 : 意味を完全に捉えることの難しさ
  - 「分化した幹細胞株由来のサンプル」と「幹細胞株そのもの
のサンプル」の区別
  - 「実験の焦点となる化合物名」と「実験プロトコル内で単に
使用されているだけの化合物名」の区別
  - BioProject 情報の活用が有効である可能性がある
  - 数百万件のサンプルを処理する必要があるため、正確性と
速度のバランスが重要

Attribute　　Value　　                          Ontology term

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
可視化

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

ピングを定義した正解データセットを作成して行った。さらに、マッピングの正誤判定や誤答の分類につ
いても LLM を使用する手法の検討も進めている。これにより、マッピング対象の概念を拡大した場合の正
解セット作成の手間を軽減しつつ、誤りを減らすことを目指している。実行条件を最適化した結果、現在
では NVIDIA H200 GPU を 8 基用いることで、1週間当たり 200 万件を超えるサンプルを処理可能となっ
た。今後は、マッピング結果を検索可能なインターフェースを通じて公開する予定である。また、マッピ
ング結果を活用したサンプル統計情報の可視化システムについても開発を進めている。

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 [3] 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。
322 細胞株、278 非細胞株の正解を定義

LLM で誤答のカテゴリー分け正解セットを用いた評価
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- LLM を用いた手法は従来手法よりも高い性能を示した
- 正解セットはモデル比較にも活用
- 出力 JSON スキーマを指定することで処理時間を大幅に削減
- Think-step-by-step 法はあまり効果的ではなかった
→ 8 基の NVIDIA H200 GPU で週 200 万件以上のサンプルを
　処理可能

- ヒトおよびマウスのエピゲノム実験サンプル (ChIP-Atlas に
含まれるもの ) と RNA-seq サンプル 400 万件以上について、
各種概念へのオントロジーへのマッピングを実施

- 植物および節足動物サンプルへのマッピングも検討中

LLM による評価

2 つの属性を選択し、各条
件におけるサンプル数を
ヒートマップとして可視化

特定の特徴を持つサンプル
数の年ごとの推移

細胞株正解セットによる判定と比較。
LLM によって「正しい」と判定され
たマッピングの正解率は 219/221
(0.991) と高い

80% 以上のマッピングが LLM の検証
によって「正しい」と判定
(ChIP-Atlas のヒトサンプルを用い、
抽出語とマッピング語の組が同一の
ものを除いて算出 )

オントロジーへのフィードバック
抽出されたがマッピングされなかった単語は、オントロジーに
おける語彙の不足を示している可能性がある
→ 各オントロジーへの新規ターム・シノニムの追加を提案

https://github.com/dbcls/bsllmner-mk2
https://github.com/sh-ikeda/bsllmner-evaluator

現在用いているカテゴリー

• 細胞株については正解セットでマッピングの品質を確認した
が、他の概念への手法適用の妥当性は未評価

• すべての概念について正解セットを作成するのは労力が
かかりすぎる → LLM による評価は可能か ?
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