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요       약 

생물학 분야에서의 텍스트 마이닝(text mining) 분야가 급격하게 성장하면서, 텍스트 마이닝의 핵

심 리소스인 텍스트 데이터(text data)의 중요성도 함께 증가하고 있다. 대부분의 텍스트 데이터는 

PubMed의 MeSH(Medical Subjects Headings) term 검색 결과를 사용해왔는데, 이 과정에서 MeSH 분류

에는 포함되지 않지만 충분히 가치있는 데이터들을 놓치게 된다. 본 논문에서는 풍부한 텍스트 데

이터를 확보하기 위해, 기존의 MeSH term 검색을 사용한 텍스트 데이터 외에 추가적인 텍스트 데이

터를 확보할 수 있는 방법을 제안한다. 

 

1. 서론 

텍스트 마이닝은 자연언어로 된 문서를 분석하여 사

용자가 원하는 정보를 선별하고, 그 결과를 정제되고 가

공된 형태로 제시하는 것이다. 1980 년대에 처음 소개되

어, 1990 년대에 접어들며 급격하게 발전하기 시작했다

[1][2]. 텍스트 마이닝의 발전에 따라 생물학적 문헌에 

대한 연구도 같이 진행되었다[3]. 이뿐만 아니라 1990 년

부터 진행된 인체 유전연구 프로젝트(Human Genome 

Project)는 유전자에 대한 다양한 연구를 가능케 했으며, 

이 프로젝트의 가시적인 결과가 나타나기 시작한 1995

년 경부터 방대한 자료를 다루는 분자생물학과 전산학

의 결합인 생물정보학(Bioinformatics)이라는 분야가 성장

하기 시작하였다[4]. 

이러한 연구의 발전에 따라, 생물학 분야에서의 텍스

트 마이닝은 매년 급격하게 성장하고 있다. 그림 1 에서 

생명과학(life science) 과 생의학(biomedicine)에 대한 데이

터베이스 검색 엔진인 PubMed[10]에서 “text mining” 또

는 “literature mining”으로 검색한 결과가 매년 상승하는 

것을 볼 수 있다.  

 

 

 

 

 

 

 

그림 1최근 10년간 생물학 텍스트 마이닝 관련 문헌 수의 변동 추이 

이와 같이 바이오 분야에서 텍스트 마이닝이 성장함

에 따라, 그 핵심 리소스인 바이오 텍스트 데이터의 중

요성도 증가하고 있다. 일반적으로 바이오 텍스트 데이

터의 확보는 PubMed 의 MEDLINE(Medical Literature 

Analysis and Retrieval System Online) 데이터베이스의 

MeSH term 검색을 사용한다. 하지만 이러한 방법은, 

MeSH term 에는 포함되지 않지만 충분히 가치 있는 문

헌들을 놓치게 되는 문제가 있다. 이러한 문제점을 해결

하기 위해, 본 논문에서는 키워드 검색(keyword search) 

결과를 텍스트 마이닝을 통해 가치 있는 데이터만을 찾

아, 기존의 방법보다 더 많은 데이터를 확보할 수 있는 

방법을 제안한다. 

본 논문의 구성은 다음과 같다. 2 장에서는 바이오 텍

스트 마이닝 및 SVM(Support Vector machine)과 관련한 

기존의 연구들을 살펴본다. 3장에서는 키워드 검색 결과

로부터 가치 있는 문헌들을 추출하는 방법론을 제안한
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다. 끝으로 4 장에서는 본 연구의 결론과 발전방향에 대

해서 기술한다. 

 

2. 관련연구 

본 연구에서 사용할 기계학습(Machine Learning) 방법

론인 SVM(Support Vector Machine)은 V. N. Vapnik 등이 

1963 년에 처음으로 그 개념을 소개하였으며, 1992 년에 

B. E. Boser, I. M. Guyon 그리고 V. N. Vapnik에 의해 첫 

논문이 발표되었다[5]. 이후 1995 년에 과적합(overfitting)

을 피할 수 있어 현재 널리 사용되는 소프트 마진(soft 

margin) 개념이 소개되었다[6]. SVM 은 기존의 알고리즘

들과 달리 일반화를 고려한 분류기를 생성하여 높은 정

확도를 보여준다. 이에 따라 다양한 연구에 활용되기 시

작했으며 텍스트 마이닝 분야에도 성공적으로 적용되었

다[7][8][9].  

SVM 은 기계학습 알고리즘 중 지도학습(supervised 

learning) 에 속하는 알고리즘으로, MMH(maximal marginal 

hyperplane)를 구하는 점에서 다른 알고리즘들과 차별화

된다. 다른 기계학습 알고리즘들이 단순히 트레이닝 데

이터에서 분류 경계(decision boundary)를 구하는 것에 그

치는 반면 SVM 은 가장 일반화된 분류 경계를 의미하

는 MMH 를 구한다. 즉, 더욱 일반화된 분류기(classifier)

의 모델링이 가능하며 따라서 더욱 좋은 분류

(classification) 결과를 보여준다.  

문헌데이터들은 생물학적으로 중요한 정보를 추출하

는데 활용될 수 있다. Iacucci[17]는 생물학 텍스트 데이

터를 분석하여 수용체(receptor) - 리간드(ligand) 쌍에 우

선순위를 설정하는 방법론을 제안하였고, Adamic[19]은 

텍스트 분석을 통해 질병과 유전자 사이의 관계를 추출

하는 방법론을 제안하였다. 이외에도 생물학 문헌을 정

확하고 유용하게 활용할 수 있도록, 생물학 문헌 데이터

에 AZ(Argumentative Zoning) 주석을 다는 연구[18]등 생

물학 문헌 데이터를 활용하는 다양한 연구들이 진행되

고 있다. 

 

3. 방법 

3.1. 데이터 확보 

데이터의 확보는 데이터 마이닝(data mining)의 수행에 

있어서 가장 중요한 선결과제 중 하나다. 본 연구에 필

요한 데이터는 생물학 분야에서 특정 주제에 대해, 그 

주제에 대한 정보를 담고 있는 문헌과 그렇지 않은 문

헌들이다. 해당 정보를 담고 있는 문헌은, 우리가 찾고

자 하는 대상으로서 긍정 데이터(positive data)에 속한다. 

반면, 정보를 담고 있지 않은 문헌은 우리가 걸러내고자 

하는 대상으로서 부정 데이터(negative data)에 속한다. 분

류기(classifier)의 학습을 위해, 두 종류의 데이터가 모두 

필요하다. 다음 세 가지 PubMed 검색 결과를 사용하여 

이 데이터를 얻는다. 

 

 

그림 2 PubMed 검색 결과 분류 

(A) MeSH term 검색 결과. MeSH 는 미국 국립의학도

서관(NLM[11])이 정하는 주제명표목으로, 각 문헌마다 

문헌의 내용을 나타내는 적절한 10~15 개의 용어가 부여

된다. 즉, MeSH term 검색으로 얻은 데이터는 미국 국립

의학도서관에서 검증한 관련문헌이라고 할 수 있어, 긍

정 데이터에 적합하다. 

(C) MeSH term 검색과 키워드 검색 결과를 제외한 나

머지. MeSH term 에도 포함되지 않으면서, 키워드 검색 

결과에도 포함되지 않는 즉 전혀 키워드와 관련없는 문

헌들에 해당하므로 부정 데이터에 적합하다. 

(B)-(A) MeSH term 검색 결과를 제외한 키워드 검색 

결과. 관련 문헌일 수도, 아닐 수도 있는 나머지 검색 

결과에 해당한다. 우리가 분류기를 적용하여 분류해내고

자 하는 데이터다. 

 

3.2. 특성 선택 

데이터 마이닝의 두 번째 단계는 데이터 전처리(data 

preprocessing)이고, 그 중에서 가장 중요한 작업이 특성 

선택(feature selection)이다. 이 특성 선택은 특성이 한없

이 많아질 수 있는 텍스트 마이닝에서 더더욱 중요하다.  

먼저 각 문헌을 The C&C Tool[12]과 GENIA corpus[13]

를 사용해서 품사 분석(POS tagging & parsing)을 수행한

다. 이렇게 구분한 품사들 중 명사만을 사용하여, TF-

IDF(Term Frequency – Inverse Document Frequency) 분석을 

수행한다. TF-IDF 분석은 각 문헌에서 등장하는 단어들

의 빈도와, 전체 문헌에서 해당 단어가 등장하는 문헌의 

빈도를 분석하여 각 문헌 고유의 특징적인 단어들을 추

출할 수 있는 방법론이다. 즉, 이렇게 추출한 단어들이 

각 문헌을 나타내는 고유값 이므로 본 연구의 특성으로 

사용한다. 

이후 각 문헌들의 특성 단어를 바탕으로, SVM 의 학

습을 수행한다. 학습 데이터는 긍정 데이터의 특성 단어

와 부정 데이터의 특성 단어로 구성된다. 본 논문에서는 

다양한 SVM 구현체 중 LIBSVM[14]을 사용한다.  

 

3.3. 평가 

데이터 마이닝의 최종 단계는 분류기의 평가다. 즉, 

우리가 학습시킨 분류기를 테스트하여, 어느 정도의 성



능을 보이는지 평가한다.  

평가를 위해 정답 데이터(gold standard)가 필요하다. 해

당 주제에 대한 전문가에게 의뢰하여 이 데이터를 확보

한다. 의뢰하는 데이터는 분류기로 분류하고자 하는 문

헌들로, 그림 2 에서 (B)-(A)에 해당한다. 전문가는 각 문

헌을 읽고, 이 문헌이 해당 주제와 관련되어 있는 문헌

인지 아닌지를 판별하여 기록한다. 이 데이터를 기반으

로 분류기의 성능을 평가한다. 

텍스트 데이터를 확보함에 있어, 가장 중요한 것은 정

확한 데이터만을 확보하는 것이다. 즉, 관련 없는 문헌

을 관련 없다고 분류하는 것 보다, 관련 있는 문헌을 관

련 있다고 분류하는 것이 더욱 중요하다. 이를 제대로 

평가하기 위해, F-score[15]를 사용한다. F-score 는 이진 

분류(binary classification)에 대한 통계적인 분석법으로, 

precision 과 recall[16]을 사용하여 테스트의 정확도를 측

정한다.  

 

4. 결론 및 발전방향 

본 연구를 통해 충분히 가치 있음에도 불구하고 사용

하기 어려웠던 텍스트 데이터들을 찾아낼 수 있다. 텍스

트 데이터는 텍스트 마이닝의 핵심 리소스로, 이후 생물

학 분야의 텍스트 마이닝 연구에 널리 활용할 수 있을 

것으로 기대한다. 

 

 

그림 3 최종 결과 모형 

차후 연구에서는 본 논문의 제안을 실험 및 개선한다. 

먼저 특정 질병에 대해 분류기를 학습하고, 전문가에게 

의뢰하여 정답 데이터를 확보한다. 이후 이 데이터로 분

류기를 평가하여 분류기의 학습 방법을 개선한다. 최종

적으로는 어플리케이션을 만들어 배포하여, 바이오 텍스

트 마이닝을 연구하는 연구자들이 기존보다 더 많은 텍

스트 데이터를 활용할 수 있도록 제공하는 것을 목표로 

한다. 그림 3 과 같이, 키워드 검색 결과를 분류기를 통

해 적합한 데이터만을 추출하여 기존보다 더 풍부한 텍

스트 데이터를 활용할 수 있다. 
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