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SPARQL検索・LLM解釈による候補集合との照合に基づく

KGEマウスモデル候補の後段評価
― LLM統合候補評価レイヤーによる確認優先度付け ―

櫛田達矢・臼田大輝・高田豊行・桝屋啓志（理研バイオリソース研究センター） 

要旨︓疾患モデルマウス探索において、SPARQL検索結果をLLMで解釈・整理した⽐較候補集合と、Node2Vec・TransE・RotatEによるKGE候補を照合した。既知根拠との⼀致や候補順位の違いを後段評価し、確認優先度を付与する
LLM統合候補評価レイヤーを検討した。2型糖尿病では、N2Vは既存候補の再発⾒、TransEは別軸の順位づけに有⽤であった。

研究の問い
知識グラフ埋め込み（KGE）は知識グラフのどの「つながり」を候補順位に反映し、どのようなマウスを上位化するのか？

→ SPARQL検索結果をLLMで解釈・整理して得た候補集合と照合し、根拠と確認優先度を後段評価する。

全体設計：SPARQL検索結果のLLM解釈とKGEを並列に作り、後段で照合

SPARQL検索 → LLM解釈

疾患関連遺伝子 ／ 既知モデル情報
表現型 ／ BRCカタログ記載

比較候補集合

KGE 3手法

N2V TransE RotatE

同一疾患の候補を別原理でランキング

KGE候補のTop50を後段評価

LLM統合候補評価レイヤー

比較候補集合とKGE候補を照合
→ 既存根拠との一致／不一致を整理

→ 詳細確認の優先度を層別化

詳細確認の優先度を提示 High / Moderate / Low 等

1. 3手法の違い

N2V 疾患ノードと候補マウスノードの cosine similarity。関係種別を明示せず、
グラフ全体の近接性を反映。

TransE query–relation–mouse の score_hrt。GENE/PHENO は rank fusion。

RotatE 同じく relation-specific score。2型糖尿病では score_hrt を確認できたのは
7/50。

score_hrt ＝ query–relation–mouse 三つ組に対するKGEスコア

2. 複数疾患で候補集合は⼤きく異なる

2型糖尿病（MONDO_0005148） 筋萎縮性側索硬化症（MONDO_0004976）

メラノーマ（MONDO_0005105）

観察：同じ疾患でも上位候補は手法ご
とに異なる。特にRotatEは他手法との
重複が少ない。

3. 2型糖尿病：KGE Top50の後段評価

比較候補集合 SPARQL検索結果をLLMで解釈・整理し、疾患関連遺伝子・
表現型・既知モデル情報・BRCカタログ記載を統合して作成。

※ 正解集合ではなく、KGE候補を照合する比較対象。

N2V
20/50

40%

比較候補集合と重複
High 12 / Moderate 8

TransE
15/50

30%

比較候補集合と重複
High 8 / Moderate 7

RotatE
0/50

0%

比較候補集合と重複
score_hrt確認 7/50

主スコアの確認状況 N2V 50/50（cosine） ／ TransE 50/50（score_hrt） ／ RotatE 7/50（score_hrt）

score_hrt ＝ query–relation–mouse 三つ組に対するKGEスコア

RotatEの残り43/50はKGEスコアを後段加点に使用できず、他手法と同条件での比
較に制約がある。なお、他の既存根拠による後段評価は可能。

4. LLM統合候補評価レイヤー

比較候補集合 ＋ KGE候補 一致／不一致・根拠を整理

↓

High / Moderate / Low 等に層別化 → 詳細確認の優先度を提示

疾患モデル妥当性を自動確定するものではない。

5. 代表候補

手法 候補 rank

位置づけ

N2V
RBRC11519 / 
RBRC-GSC0153

4 / 15 v24候補。UCP1 / GCK 等。High評価。既存根拠候補の再発見例。

TransE RBRC01462 / RBRC06444 3 / 7
v24候補。CD38、insulin resistance 等。特定relationの
score_hrt上位。

TransE RBRC01498 / RBRC05728 8 / 13 v24外。追加確認候補として議論可能。ただし主張は控えめ。

RotatE RBRC11286 / RBRC02570 10 / 9
参考例。score_hrt未付与 / unexplained を含み、新規候補とし
て強く主張しない。

2型糖尿病のように既知知識が豊富な疾患では、KGEの大規模な新規候補発見効果は限定的
→ 現時点では「候補の再評価・手法間比較・既知根拠との整合性確認」の役割が大きい。

6. 解釈：3手法は異なる役割を示す

N2V 既存根拠候補の再発見に強い。High/Moderate候補が多い。

TransE relation-specific scoreによる別軸の順位づけ。追加確認候補は慎重に扱う。

RotatE
比較候補との重複は0/50。ただし score_hrt channel 確認は7/50のため、今
回の結果は参考扱い。

7. なぜ候補が違うのか？ 次に比較するもの

● 候補スコア（N2V: cosine / TransE・RotatE: score_hrt）

● 疾患から候補に至る direct / 2-hop 接続経路

● 疾患関連遺伝子・表現型・既知モデル根拠・BRC記載

● 手法固有候補が、条件を変えても繰り返し上位に現れるか

「学習原理が原因」と断定せず、スコア・経路・既存根拠の対応から上位化の特徴を検討する。

8. KGEを使う意味

現時点 候補抽出器というより、候補集合の再評価・比較・健全性確認。

今後 既知知識やカタログ記載が少ない疾患で、KGEが比較候補集合を補完
できるかを検証。

9. 結論

① SPARQL検索・LLM解釈による比較候補集合とKGE候補を照合する後段評価を設計。

② N2Vは再発見、TransEは別軸順位づけという異なる役割。RotatEは今回の出力では参考扱い。

③ 遺伝子・表現型・既知モデル根拠・BRC記載との対応に基づき層別化し、確認優先度を付与する。

注：確認優先度付けの補助であり、疾患モデル妥当性を自動確定するものではない。


