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数据挖掘在生物信息学中的应用———文献计量学视角
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摘　 要：基因组和蛋白质结构与功能方面已积累了海量数据。 如何从海量数据中获取有效信息成为生物信息学迫切要解决

的问题。 本文以相关主题词检索文献，分析了该领域历年文章数量、发文最多的机构和作者、被引用频次居前论文、期刊载文

量，并对关键词和被引用频次居前论文的作者进行共现分析。 我们发现，生物信息学中运用数据挖掘方法的文献逐年增多，
该领域 ３０．１％的文献发表在十个期刊上，分类、聚类、特征选择和支持向量机等数据挖掘方法使用较多。 本研究描绘了生物信

息学与数据挖掘这一交叉领域的研究概况，为后续数据挖掘方法与生物信息学研究相结合提供帮助。
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　 　 生物信息学的发展和测序技术的进步，使得人

类在基因、蛋白质结构与功能等方面积累了海量数

据。 如国际千人基因组计划仅包含 ２ ５００ 个人的基

因组信息，数据量已达到 ５０ ＴＢ。 人们希望利用数

据，探讨基因变异与疾病的关系，识别用于蛋白质编

码的基因，预测蛋白质的结构与功能。 如何从海量

数据中提取潜在信息，创造知识是生物信息学面临

的一大挑战［１］。 已有研究运用数据挖掘方法开展

生物信息学研究。 如 Ｈｕａ 等采用支持向量机预测

蛋白质亚细胞定位［２］；Ｅｒｎｓｔ 等采用 Ｃ４．５ 算法生成

蛋白质注释等［３］。 以上研究给我们的启示在于，数
据挖掘方法可能是解决从海量数据中提取潜在信息

问题的有力工具。
数据挖掘包括分类、聚类、回归、关联分析等诸

多方法，哪些方法适用于生物信息学研究目前尚不

完全清楚。 一方面是由于数据挖掘是从数据中发现

知识，本身带有不确定性；另一方面，数据挖掘与生

物信息学的综合研究方兴未艾，尚未总结出具有普

适性的研究流程。
本研究目标在于：１）找出生物信息学与数据挖



掘交叉领域的领先机构和研究者；２）生物信息学研

究中常用的数据挖掘方法有哪些；３）数据挖掘方法

多用来解决生物信息学中什么问题。 回答以上问

题，需要借助文献计量方法对目前已发表文献进行

分析。
文献计量学是根据文献的各种特征数量，采用

数学与统计学方法来描述评价和预测科学技术的现

状与发展趋势的图书情报学分支学科［４］。 该方法

是了解生物信息学领域发展状况的重要工具，如宋

茂海和李东方基于共词分析方法研究国内生物信息

学热点领域［５］。
本研究从文献计量学视角对生物信息学与数据

挖掘领域的文献进行分析，试图给出该交叉领域的

研究概况，为后续生物信息学如何与数据挖掘相结

合提供研究思路。

１　 数据来源及处理

１．１　 数据收集

　 　 在 ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 上以 ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ、 ｍａｃｈｉｎｅ
ｌｅａｒｎｉｎｇ 和 ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ、ｇｅｎｏｍｉｃｓ 等主题词检索文

献，构建的检索式为： ＴＳ ＝ （ ＂ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ ＂ ＡＮＤ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ） ＯＲ ＴＳ ＝ （ ＂ ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ＂ ＡＮＤ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ） ＯＲ ＴＳ ＝ （ ＂ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ ＂ ＡＮＤ
ｇｅｎｏｍｉｃｓ） ＯＲ ＴＳ ＝ （ ＂ ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ ＂ ＡＮＤ
ｇｅｎｏｍｉｃｓ）。

检索文献类型为 Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｒｔｉｃｌｅ 和 Ｒｅｖｉｅｗ，检
索截止日期为 ２０１５ 年 １２ 月 ３１ 日，共检索到 １６８１
篇文献。 以１ ６８１篇文献作为数据源开展后续分析，
通过 ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 输出全记录，包括作者、题目、关
键词、摘要、年份、参考文献等。
１．２　 数据分析

采用 Ｂｉｂｅｘｃｅｌ 软件，进行论文发表时间、机构、
作者、关键词等信息的提取，并进行词频分析。 对关

键词、被引用文献作者进行共现分析。 被引用文献

作者这里只考虑第一作者有两个原因。 第一，ｗｅｂ
ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 输出参考文献记录时，默认第一作者；第
二，用被引文献第一作者分析可避免多名作者合著

时的重复计算［６］。 共现分析作为一种信息计量方

法，通过主题分析可较直观地揭示学科微观结构，其
原理是当两个学科领域内的关键词在一篇文献中同

时出现时，表明这两个词之间具有一定的内在关系，
出现的次数越多，表明它们的关系越密切［７－８］。 共

现分析借助 Ｇｅｐｈｉ 软件实现可视化［９］。 可视化可通

过展示事件的关联，实现隐性知识的显性化。

２　 研究结果

２．１　 频次统计

２．１．１　 历年文章数量

　 　 运用数据挖掘方法的生物信息学研究可上溯至

１９９８ 年。 该年出现四篇论文均涉及生物信息学和

数据挖掘。 这四篇文章分别为 Ｅｃｋｍａｎ ＢＡ 的 Ｔｈｅ
Ｍｅｒｃｋ Ｇｅｎｅ Ｉｎｄｅｘ ｂｒｏｗｓｅｒ： ａｎ ｅｘｔｅｎｓｉｂｌｅ ｄａｔａ
ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｆｉｎｄｉｎｇ， ｇｅｎｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ＥＳＴ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ。 Ｂｒａｚｍａ Ａ 的

Ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ａｕｔｏｍａｔｉｃ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｏｆ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ
ｂｉｏｓｅｑｕｅｎｃｅｓ． Ｒｅｂｈａｎ Ｍ 的 ＧｅｎｅＣａｒｄｓ： ａ ｎｏｖｅｌ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ｃｏｍｐｅｎｄｉｕｍ ｗｉｔｈ ａｕｔｏｍａｔｅｄ ｄａｔａ
ｍｉｎｉｎｇ ａｎｄ ｑｕｅｒｙ ｒｅｆｏｒｍｕｌａｔｉｏｎ ｓｕｐｐｏｒｔ 和 ｖａｎ Ｏｍｍｅｎ
ＧＪＢ 的 Ｔｈｅ Ｈｕｍａｎ Ｇｅｎｏｍｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｉｎ ｈｅａｌｔｈ ｃａｒｅ．

自 １９９８ 年到 ２０１５ 年，运用数据挖掘方法的生

物信息学研究呈现逐年增多的趋势。 其中，发文量

最大的是 ２０１５ 年，该年共有 １８０ 篇文章涉及生物信

息学与数据挖掘，见图 １。

图 １　 １９９８～ ２０１５ 年发表文章数量

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ｉｎ ｙｅａｒｓ ｆｒｏｍ １９９８ ｔｏ ２０１５

２．１．２　 研究机构

自 １９９８～ ２０１５ 年，该领域发表论文的机构共有

１ ６７５个，表 １ 列出发文量最多的 １０ 个机构。 发文量前

１０ 名的研究机构共发文 ２７９ 篇，占１ ６８１篇的 １６．６％。
２．１．３　 研究人员

自 １９９８～２０１５ 年，该领域发表论文的作者共有

６ ３０７ 位。 表 ２ 列出发文量前 １０ 位的作者。 发文量

前 １０ 名的作者共发文 ９５ 篇，占 １ ６８１ 篇的 ５％。
２．１．４　 被引频次居前论文

由表 ３ 可知，被引用频次最高的文献是 Ａｌｔｓｃｈｕｌ
ＳＦ 在 １９９７ 年发表在 ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ 上的文

章，这篇论文被引用频次为 １２６ 次。 被引用频次排

名前十的这些文献集中在 １９９７ ～ ２００１ 年，有 ２ 篇发

表在 Ｐ ＮＡＴＬ ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ 上， ２ 篇 发 表 在

ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ 上。
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表 １　 发文量最大研究机构前 １０ 位
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｏｐ １０ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｍｏｓｔ ｐａｐｅｒｓ

排名 研究机构 所属国家 发文篇数

１ Ｈａｒｖａｒｄ Ｕｎｉｖ 美国 ４７

２ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄ Ｓｃｉ 中国 ３８

３ Ｃｏｍｅｎｉｕｓ Ｕｎｉｖ 斯洛伐克 ３６

４ Ｕｎｉｖ Ｍａｎｃｈｅｓｔｅｒ 英国 ３２

５ Ｙａｌｅ Ｕｎｉｖ 美国 ２５

６ Ｕｎｉｖ Ｃａｌｉｆ ＬｏｓＡｎｇｅｌｅｓ 美国 ２３

７ Ｕｎｉｖ Ｔｏｒｏｎｔｏ 加拿大 ２１

８ Ｊｏｈｎｓ Ｈｏｐｋｉｎｓ Ｕｎｉｖ 美国 １９

９ Ｍｏｎａｓｈ Ｕｎｉｖ 澳大利亚 １９

１０ Ｕｎｉｖ Ｇｈｅｎｔ 比利时 １９

表 ２　 发文数量最多作者前 １０ 名
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｏｐ １０ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｍｏｓｔ ｐａｐｅｒｓ

排名 作者 发文篇数

１ Ｋｅｌｌ ＤＢ １４

２ Ｋｉｎｇ ＲＤ １２

３ Ｗａｎｇ Ｊ １０

４ Ｙａｎｇ ＪＹ １０

５ Ｇｅｒｓｔｅｉｎ Ｍ ９

６ Ｗａｎｇ ＪＴＬ ８

７ Ｅｂｒａｈｉｍｉ Ｍ ８

８ Ｆｉｅｈｎ Ｏ ８

９ Ｈｏｒｎｇ ＪＴ ８

１０ Ｋｉｍ Ｓ ８

表 ３　 被引频次前 １０ 名论文

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｏｐ １０ ｈｉｇｈｌｙ ｃｉｔｅｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

排名 被引频数 第一作者 发表年 发表期刊

１ １２６ Ａｌｔｓｃｈｕｌ ＳＦ １９９７ ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ

２ １２５ Ａｓｈｂｕｒｎｅｒ Ｍ ２０００ ＮＡＴ ＧＥＮＥＴ

３ １０１ Ｇｏｌｕｂ ＴＲ １９９９ ＳＣＩＥＮＣＥ

４ ９８ ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ １９９０ Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ

５ ９７ Ｅｉｓｅｎ ＭＢ １９９８ Ｐ ＮＡＴＬ ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ

６ ８５ Ｂｒｅｉｍａｎ Ｌ ２００１ ＭＡＣＨ ＬＥＡＲＮ

７ ７０ Ｂｅｒｍａｎ ＨＭ ２０００ ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ

８ ６６ Ｖａｐｎｉｋ Ｖ． １９９８ ＬＥＡＲＮＩＮＧ ＴＨＥＯＲＹ

９ ６４ Ｑｕｉｎｌａｎ Ｊ．Ｒ． １９９３ ＰＲＯＧＲＡＭＳ ＭＡＣＨＩＮ

１０ ５５ Ｔａｍａｙｏ Ｐ １９９９ Ｐ ＮＡＴＬ ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ

２．１．５　 期刊载文量

１９９８～２０１５ 年，运用数据挖掘方法的生物信息

学研究发表在 ６２７ 种期刊上。 发文量最多的期刊是

ＩＮＴ Ｊ ＤＡＴＡ ＭＩＮ ＢＩＯＩＮ，发表文章数量占全部文章

数量的 ４．５％。 前 １０ 个发文量最大的期刊共发表

５０６ 篇，占全部文章数量的 ３０．１％，见表 ４。

表 ４　 期刊载文量前 １０ 名
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｏｐ １０ ｊｏｕｒｎａｌｓ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｍｏｓｔ ｐａｐｅｒｓ

排名 期刊 发文篇数

１ ＩＮＴ Ｊ ＤＡＴＡ ＭＩＮ ＢＩＯＩＮ ７７

２ ＢＭＣ ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ ４４

３ ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳＥＡＲＣＨ ４３

４ ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ ３８

５ ＩＥＥＥ ＡＣＭ Ｔ ＣＯＭＰＵＴ ＢＩ ２４

６ ＩＥＥＥ Ｔ ＫＮＯＷＬ ＤＡＴＡ ＥＮ ２２

７ ＰＬＯＳ ＯＮＥ ２０

８ ＢＭＣ ＧＥＮＯＭＩＣＳ １９

９ ＰＲＯＴＥＯＭＩＣＳ １８

１０ ＥＸＰＥＲＴ ＳＹＳＴ ＡＰＰＬ １３

２．１．６　 关键词

出现频次超过 ２４ 次的关键词共有 １５ 个（见表

５ ）， ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ， ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ， ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ，
ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ， ｆｅａｔｕｒｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ， ｓｕｐｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒ ｍａｃｈｉｎｅ，
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ 属 于 数 据 挖 掘 领 域， ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，
ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ， ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ， ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ，
ｓｙｓｔｅｍｓ ｂｉｏｌｏｇｙ，ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｉｃｓ 属于生物信息学

领域，ｄａｔａｂａｓｅ 在数据挖掘领域和生物信息学领域

均有体现。

表 ５　 关键词出现频次最多前 １５ 位
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｏｐ １５ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｋｅｙｗｏｒｄｓ

排名 关键词 频数

１ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ４５９
２ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ ３６０
３ ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ ２２７
４ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ７３
５ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ５５
６ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ５４
７ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ４５
８ ｆｅａｔｕｒｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ４５
９ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ４３
１０ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ３９
１１ ｓｙｓｔｅｍｓ ｂｉｏｌｏｇｙ ３６
１２ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒ ｍａｃｈｉｎｅ ３１
１３ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ２９
１４ ｄａｔａｂａｓｅ ２６
１５ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ２４

２．２　 共现分析

２．２．１　 关键词共现分析

与 ｄａｔａ ｍｉｎｎｉｎｇ 共同出现较多的关键词是

ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ（ ２１６ 次）， ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ （ ２５ 次），
ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ（２５ 次）。 与 ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ 共同出现较多

的关键词是 ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ（２１６ 次），ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ
（９６ 次），ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ（３０ 次），共现分析见图 ２。
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图 ２　 关键词共现分析

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ ｋｅｙｗｏｒｄｓ

２．２．２　 被引频次居前论文的作者共现分析

被引频次居前论文的作者网络中，存在两个明

显的联系紧密的子网络，见图 ３。 第一个子网络中

以 Ａｌｔｓｃｈｕｌ ＳＦ 为中心向外辐射，连接 Ｂｅｒｍａｎ ＨＭ，
Ｒｏｓｔ Ｂ， Ｂａｉｒｏｃｈ Ａ，Ａｓｈｂｕｒｎｅｒ Ｍ 和 Ｃｈｏｕ ＫＣ，同时

Ａｓｈｂｕｒｎｅｒ Ｍ， Ｃｈｏｕ ＫＣ 又 分 别 向 外 辐 射 连 接

Ｋａｎｅｈｉｓａ Ｍ 和 Ｅｉｓｅｎ ＭＢ。 第二个子网络以 Ｈａｓｔｉｅ Ｔ
为中心向外连接 Ｂｒｅｉｍａｎ Ｌ，Ｋｅｌｌ ＤＢ，Ｇｏｌｕｂ ＴＲ。

图 ３　 被引频次居前论文作者的共现分析

Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ ａｕｔｈｏｒｓ ｏｆ ｈｉｇｈｌｙ

ｃｉｔｅｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

３　 讨　 论

生物信息学与数据挖掘的结合始于 １９９８ 年，正
值人类基因组计划完成前夕。 通过该计划，积累了

大量基因组测序数据。 这表明生物信息学与数据挖

掘的结合是受生物信息学学科发展内在要素驱动。
生物学数据积累促使人们采用数据挖掘方法处理、

分析数据自 １９９８ 年至今，相关论文数量增加与生物

学数据积累过程呈现一致趋势。 随着生物学数据的

继续积累，数据挖掘方法在生物信息学领域具有广

阔的应用前景。
在生物信息学与数据挖掘结合的领域，美国、中

国、欧盟具有优势，其中美国优势明显，发文量前 １０
位的研究机构中美国占据 ４ 位。 中国科学院是亚洲

唯一进入发文量前 １０ 名的研究机构。
数据挖掘方法中机器学习、分类和聚类出现的

频次较高，表明生物信息学中主要采用的数据挖掘

方法是对所搜集的数据集进行类型划分和归类，这
意味着数据挖掘和机器学习在生物信息学中可发挥

重要作用。 基因组学、基因表达、蛋白组学、微阵列、
基因芯片、系统生物、功能基因组学是当前生物信息

学中利用数据挖掘方法的主要领域，这与该时期基

因组测序技术发展密不可分。 但必须指出，随着蛋

白质相关数据积累，如何从蛋白质数据中发现潜在

信息可能是未来数据挖掘方法与生物信息学结合的

一大热点领域。 数据库是生物信息学和数据挖掘的

切入点。 生物信息学中的数据主要贮藏在数据库

中，而数据挖掘则从数据库中调用、提取数据。 这表

明数据库对于生物信息学与数据挖掘的结合非常重

要。 未来应考虑在数据迅速积累的情况下保持数据

库的及时更新与升级；同时，由于各组学数据格式并

不统一，整合多种数据类型，将独立的、分散的数据

库中的信息整合到一起并开发新的数据整合算法，
形成标准化、全方面的信息数据库是目前该研究领

域的新挑战［１０］。
被引频次居前论文的作者网络中的子网络与应

用和研究方向密切相关。 第一个子网络擅于在研究

中利用各数据库进行研究。 网络中心作者 Ａｌｔｓｃｈｕｌ
ＳＦ 主要研究利用 ｂｌａｓｔ 进行 ＤＮＡ 和蛋白质序列比

对或者在 ＤＮＡ 和蛋白质中应用一些算法［１１］。 由此

向外连接的几位作者分别在 ＤＮＡ 或者蛋白质领域

的不同方向深入研究。 Ｂｅｒｍａｎ ＨＭ 主要利用蛋白质

数据库银行研究［１２］，Ｒｏｓｔ Ｂ 主要研究蛋白质二级结

构预测。 Ｂａｉｒｏｃｈ Ａ 运用 ＳＷＩＳＳ⁃ＰＲＯＴ 数据库进行

蛋白与核酸信息和结构的研究［１３］。 Ａｓｈｂｕｒｎｅｒ Ｍ 主

要讲基因本体论，Ｃｈｏｕ ＫＣ 则利用蛋白数据库，运用

分类研究蛋白的亚细胞定位［１４］。
第一个子网络中次级网络 Ｋａｎｅｈｉｓａ Ｍ 研究基

因表达本体和序列标签，Ｅｉｓｅｎ ＭＢ 主要研究运用分

类分析全基因组表达的数据，分别与 Ａｓｈｂｕｒｎｅｒ Ｍ
和 Ｃｈｏｕ ＫＣ 的研究相同或类似，因此 Ａｓｈｂｕｒｎｅｒ Ｍ
和 Ｋａｎｅｈｉｓａ Ｍ，Ｃｈｏｕ ＫＣ 和 Ｅｉｓｅｎ ＭＢ 成为高共被引

作者，组成次级子网络。
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第二个子网络与基因表达或者癌症相关。
Ｈａｓｔｉｅ Ｔ 根据基因表达模式区分癌症，Ｂｒｅｉｍａｎ Ｌ 运

用各种算法对基因进行功能和分类预测［１５］， Ｋｅｌｌ
ＤＢ 主要研究基因组表达的功能，Ｇｏｌｕｂ ＴＲ 主要研

究癌症分子的分类。 这表明研究者的研究方向相近

或者相关时，他们的文章常常会一起被引用。
通过文献计量学方法，我们分析了生物信息学

与数据挖掘这一交叉领域的基本情况，通过共现分

析和可视化展示，生物信息学中采用的主要数据挖

掘方法、相关研究内在联系得以揭示，共现分析和可

视化展示的结合是理解研究领域相关进展的有力

工具。
　 　 致谢：感谢 Ｂｉｂｅｘｃｅｌ 的开发者 Ｏｌｌｅ Ｐｅｒｓｓｏｎ 教

授。 该软件使得数据提取过程非常高效。
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