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科学知识可以假定为一个随着时间推移而沿着

一条“光滑路径”增长的量，其中，那些介绍了重要思

想或提出新颖观点的文献会得到引用，直到有新的

研究结果对它们进行了改进。随着新知识的不断产

生,知识网络结构将会发生变化，可以说此时发生了

知识网络演化。知识活动中的引用行为隐含了一个

“知识构建”的过程，从这些文献形成的知识网络中，

我们可以看出知识的演化和创新。研究知识网络图

谱的结构和特征，揭示知识演化和创新的过程，对于

理清知识的发展脉络、把握学科领域发展全局，探测

和追踪创新领域及知识发展的趋势有着重要意义。

上世纪50年代，SCI创始人Garfield意识到科学

引证网络可以反映科学知识之间传承、发展的关系，

并尝试利用引证网络研究科学知识发展的历史、脉

络和结构，这一想法在后来相关学者的研究中得到

了证实【1】。1981年，英国情报学家Brookes提出了认

知地图的构想，他认为某些学科领域之间存在固有

联系，可以建立成一个概念联结网络，并绘制出了认

知地图的雏形。对于此，马费成在其著作中进行了

高度评价，他认为认知地图如果可以成功构建，便能
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有效地遏制人类的情报危机，同时也使情报学研究

取得突破性进展【2】；赵蓉英、邱均平等认为这一构想

指明了未来知识组织的最高目标【3】。在前人思想的

基础上，学者们纷纷展开了对知识网络的研究，知识

网络图的形式异彩纷呈，如知识地图、概念地图、科

学知识图谱、合作网络等。同时，学者们将计算机技

术应用到该领域中来，Pajek、Citespace、SPSS、Net⁃
miner等分析处理软件得到了越来越广泛的运用。

本文以生物医学领域为例，结合引文分析和知

识网络图谱的绘制，利用软件 Pajek 和 Citespace 来

对知识的演化与创新进行系统地分析，探讨该领域

研究概念的变化和关键路径的形成等，并提出未来

的研究重点。

1 研究模型

要把握学科领域研究的发展，了解其中知识创

新与演化的过程，我们需要着重解决以下几个问题：

①在一个学科领域的期刊文献中，哪些论文和理论

是研究的主流？②研究主题是如何随时间的变化而

变化的？③哪些文献是权威和核心的？

图1 基于知识网络图谱分析的知识演化研究模型

每一个学科领域，总有某些主题构成该领域的

研究基础。通过对这些主题进行分析并对文献聚

类，可以将某一领域划分为几个主要的子领域，并识

别出这些子领域的研究随时间推移而发展的情况。

通常，在知识的演化过程中，某些较为重要的文献会

组成这个学科领域的“关键路径”，它可以展现该学

科领域知识的演进历程，为学科领域的知识演化研

究提供很好的依据（参见图 1）。此外，通过核心和

权威著作的分析，可以识别出该领域中那些起着重

要作用的文献并探讨这些文献之间存在的关系，从

而为知识的演化提供一个好的思考方向。

2 数据与方法

2.1 资料与数据

本文数据来源选择了 ISI,并以期刊文献为研究

对象。在选择学科领域时综合考虑了三个因素，即

研究比较热、在 ISI中的文献多、学科地位比较重要

等。我们选择了生物医学领域，并对Cell杂志上的

文献进行分析。Cell Press 期刊在生物医学研究中

享誉甚高，它的诸多子期刊均被 SCI收录。本文选

取了其中 2009年影响因子分别排在前两名的子期

刊——《Cell》和《Immunity》来研究，设定时间跨度为

1998-2010 年。搜集和处理原始数据的步骤如下：

首先，以各子期刊的出版物名称作为关键词，选择

SCI和 SSCI两个数据库进行搜索，文献类型选择 ar⁃
ticles和 proceeding papers，下载论文的基本信息，包

括作者、发表时间、关键词等。然后，将数据格式进

行转换（方便pajek处理），并提取这些文献的基本特

征，如关键词、作者列表、同被引列表等等。最终得

到了《Cell》和《Immunity》截止至 2010年 3月 18日被

ISI收录的所有论文的题录数据，共计 4258条，其中

最先发表的一篇文章是在 1969年。这些文献基本

上能代表生物医学研究领域的科研成果。

2.2 方法与步骤

第一步，建立整体的科学知识图谱。这一步将

识别出哪些子领域可以吸引较多的文献，哪些发展

迅速，哪些的研究热点逐渐降低等，使我们对该领域

有初步的了解。通过聚类分析，可以得到一些以主

题为标志的子领域。这一步采用的处理软件为

citespace。由于采取的数据本来便是从两个子期刊

上搜集的，一开始便有一定的分区域性，但是由于作

者在投稿时，往往并未严格按照所属领域来投，同时

由于某些子领域的交叉性，作者在投稿时并不能那

么理性地选择期刊，而最终被该期刊收录了，所以也

可以考虑将得到的子领域与现有期刊各自的内容范

围进行对比分析，以对期刊特点和学科领域的划分

有更好地理解。

在这一步的处理中考虑了两种途径。第一种，

通过对关键字进行共词分析得到主题集群。首先，

收集这些文献所有的关键词，通过软件阈值设定进

行关键词去重和筛选，得到主流的关键词并计算它

们在文献中共同出现的次数。然后，采用“分层凝

聚、完整联系”的方法进行聚类分析，从而确定若干

个主题或关键字集群，并把它们当作子领域。利用

这些主题，将各篇文献“分派”到指定的子领域中

去。此外，需要识别集群之间的“重叠”现象，即指文

献在多个子领域存在的情况。第二种，通过文献同

被引来进行聚类。与第一种不同的是，所聚类的对
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象不是文献关键词，而是文献本身。得到的聚类也

可以看成子领域，并用文献的标题来对这些子领域

进行标签。

第二步，构建引文网络。引文网络的分析始于

Garfield和Torpie对阿西莫夫DNA序列历史研究【4】。

通过引文网络分析，探索围绕该领域的理论和概念

发展的过程。高被引文献往往具有很重要的内容，

一篇经常被引用的论文可作为一个“概念的象征”，

表示该论文的作者对于一个领域的科学家或一个研

究主题、方法的观点【5】。在知识的演化时期，新方法

的探究与以往的成果通常是共存的。引文网络能够

使我们适时地从两个方面来研究数据。一方面是纵

向网络的分析（如利用“关键路径”来进行分析），它

能使我们了解研究流中的收敛与发散情况，显示网

络在时间上的连通性变化。另一方面是从横向的角

度来看知识网络，例如通过基于“集线器”和“权威”

的分析来定义重要文献等。

首先介绍关键路径。如果说知识通过引文来进

行流动，那么经常用到的引文，远比几乎发挥不了作

用的引文更为重要【6】。在所有可能的引文“链”中，

人们经常利用网络算法来计算最为重要的路径并定

义了最为关键的路径，即“关键路径”。这种方法并

不包括对所有引文文献进行完整的计数，而是通过

计算整个数据集中所有可能的路径，并从中选择可

以代表该领域主干理论演进的关键路径【7】。

关键路径的起点一般是发表较早的论文，而终

点则是发表较晚的论文，这样突出了“关键路径”在

时间上的演进特点。在知识网络研究中，一条路径

的重要特征是：在起点和终点之间不存在出现超过

一次的节点或边。本文采用了“中心度”(centrality)
的概念来寻找组成关键路径的节点。“中心度”是一

个很重要的指标，它主要由Freeman提出【8】。关于它

的算法有许多种，国内吴思竹等学者将其划分为 5
种，并详细介绍了其中的中介中心度算法——它是

基于最短路径的一种经典算法, 能够用于揭示网络

中具有连接桥作用的节点, 从而发现网络连接中的

关键点或脆弱点【9】。本文便是采用“中介中心度”来

进行分析，在时间轴上依次选取每一年（或者某几

年）具有较高中介中心度的节点来组成该领域的关

键路径。我们采用了citespace来进行分析。

然后来看“集线器”和“权威”节点。在文献计量

学、超文本链接、万维网的研究中，许多学者认为识

别网络中的重要节点是非常重要的。现阶段，学术

界比较推崇的 SCI论文“影响因子”，由加菲尔德于

1972年提出。紧接着，Pinski、Narin和Geller等学者

提出了一个衡量期刊的算法，他们认为如果一个期

刊收录了很多来自其他期刊的文献，而这些期刊同

时是有很高地位的，那么这个期刊可以认为也是很

有地位的期刊【10】。1999年，国外学者Brina、Page与
Kleinberg等采用了“集线器”和“权威”的概念，来计

算提高网络引擎搜索效率的方法【11】。Kleinberg开发

了一种用于计算“集线器”和“权威性”的迭代算法，

指出这两者之间存在一个相辅相成的关系：一个良

好的“权威”出版物，是被许多很好的“集线器”出版

物引用的，而一个良好的“集线器”出版物，则引用了

许多很好的“权威”出版物。其研究表明，该算法可

以帮助过滤掉不相关的或质量差的文献，并确定高

品质的文献。

我们认为对“集线器”和“权威”出版物的定义是

了解引文网络中重要文献作用的一个很好途径。网

络中的节点如果指向许多好的权威节点，则被认为

是很好的“集线器”。如果它被许多好的集线器点连

接，那么它就是一个好的权威。这一步采用Pajek来

进行分析。

3 实验分析

3.1 聚类与归类

3.1.1 以关键词为节点进行的聚类

上文已说明，本文尝试了两种途径进行聚类分

析。第一种是基于关键词的聚类分析。在 citespace
中，为控制节点和边的数量在一个合适的范围内

——既不过大（如超过 1000）也不过小（如低于

500），经过多次阈值调节的实验，最终选取了一组较

为合适的阈值（下同）。选取节点类型为 Keyword，
将阈值设为（3,2,15）、（3,2,15）、（3,2,15），采用 Path⁃
finder算法提取出其中较为重要的关键词，并将主要

的文献进行归类。经Citespace分析得出的结果，共

有 591个节点与 2050条边，进行自动聚类结果如图

2所示。

图2 利用关键词进行的聚类情况



可以看出，citespace 将这些 keywords 分成了 11
类，且类与类之间存在重叠现象，这是符合客观规律

的。然而我们仔细分析了这11类的详细分类情况，

发现并不科学，因此放弃了此种途径的分析。

3.1.2 以文献为节点基于文献同被引进行的聚类

第二种途径是以文献本身为研究对象，通过同

被引来进行聚类。结果表明，此种途径是更好的选

择。将阈值设定为（6,2,20）、（5,3,18）、（4,4,15），节点

类型选为“cited reference”，处理结果得到了 785 个

节点（被引文献）和 6349 条边（文献之间的引用关

系），通过 tf*idf(词频-逆文档频率)聚类，用 title terms
来对各个类进行标签，结果如图3所示。

图3 基于文献共被引所得到的节点聚类情况

经过 citespace 自动聚类，这 785 篇文献分成了

84类，每个子类都代表着生物医学领域的一个小的

分支，如子类RNA、virus infection(病毒传染)、human
genome(人类基因组)等，它们中间有交叉，但又不完

全相同。为研究这些由文献组成的类随时间的变化

而出现频率变化的情况，利用 citespace得到了这些

类在时间上的分布图，如图 4所示。图中类对应的

横向粗线代表了该类在时间轴上出现的分布状况，

粗线越长，所跨的时间就越长。

图4 各个类在时间轴上的分布情况

本文选取了其中节点数排名前3的类来进一步

分析（这三类所拥有的节点数之和占据了所有节点

的三分之一）。将数据直接导出到Excel，排名前三

的类分别为类 80（gene）、类 20(human risc)和类 44
(cell development)，其节点数分别为95、90、64。可以

说这三大类占据了大部分的节点，同时，这三类之间

也有“重叠”现象。通过对文献发表的时间进行分

析，得出了这三大类在时间轴上的引文分布。类80
（gene）的论文涵盖的时间区域较为广泛，基本涵盖

了所研究的时间区域，说明一直以来都是研究的热

点。而类 20(human risc)所覆盖的时间区域相对较

小，大多论文都是在最近几年内，但此类中，许多论

文的 Burst 值较高，并且论文总数在 2005 年达到高

峰。类44（cell development）则主要集中在最近几年

的时间范围内。

为验证分类的合理性，我们结合了关键词的出

现频数来进一步确定生物医学领域的研究热点。利

用在尝试第一种途径中得到的关键词频率数据，选

出了出现次数大于 70次的 8个关键词术语，如表 1
所示。

表1 出现频数排列前八的关键词列表

可见，这些高频词基本上能归到这三大类中去，

protein、gene-expression、messenger-rna、transcription
factor可以归在类“gene”里，cell、mammalian-cells在
类“celll development”里，crystal-structure、activation
便属于类“human risc”（人源RISC复合物，一种化学

分子）的范畴了。值得指出的是，由于利用软件进行

自动聚类尚且存在一些缺陷，在选用标题词来给各

个类进行标签的过程中，所选取的标题只能在一定

程度上代表该类，但不能说完全涵盖了该领域的主

题。

3.2 关键路径的描绘

我们利用citespace构建了引文网络。选定节点

类型为“cited reference”和“author”，阈值同样设为

（6,2,20）、（5,3,18）、（4,4,15），得到了中心性大于或者

等于0.14的7篇关键节点文献的详细信息（见表2），
并绘出了生物医学领域文献共引网络节点的时区视

图（见图5）。
结合上面的图和表格，可以对这七篇文献进行

序号
1
2
3
4
5
6
7
8

出现频数
546
284
248
276
148
108
85
74

英文术语
protein

gene-expression
crystal-structure

activation
cell

messenger-rna
mammalian-cells

Transcription actor

中文术语
蛋白质

基因表达
晶体结构
激活素
细胞

信使RNA
哺乳动物细胞

转录因子
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文献英文标题The genetics of CaenorhabditiselegansBasic local alignment toolRho GTPases and the actin cytoskeletonThe language of covalent histone modifications
A system for stable expression of short interferingRNAs in mammalian cells
Asymmetry in the assembly of the RNAi enzyme complexChromatin modification and their function

中文标题
线虫的基因遗传DNA序列基本分析工具Rho GTPases和肌动蛋白细胞骨架之间的关系
共价组蛋白改性的启示
用于哺乳动物细胞中干扰RNA进行稳定表达的
系统
RNA干扰酶混合物分配的不对称性
核染色质的改变及其功能

被引频率49982998736182839
2626
1405153

中心度0.210.140.160.26
0.15
0.130.21

作者BRENNER SALTSCHUL SFHALL ASTRAHL BD
BRUMMELKAMP TR

SCHWARZ DSKOUZARIDES T

年份1974199019982000
2002
20032007

详细分析，即可梳理出生物医学领域大致的演进路

径。

图5 生物医学领域共引网络节点的时区视图

第 1篇文献是 1974年，由英国剑桥大学分子生

物学研究领域的 BRENNER S 教授发表在 Genetics
期刊上的《线虫的基因遗传》一文【12】。作者主要描述

了线虫各种基因变异形成的生态体，同时也定义了

大约100种的基因。该文可以看作是生物医学领域

的“前学科时期”，此时学者们主要研究小生物的基

因并对其进行特点与表达出来的形态进行归纳与分

析。

第 2篇文献发表于 1990年，由学者ALTSCHUL
SF 发表在期刊 journal of molecular biology 的《Basic
local alignment tool》【13】。该文主要从生物技术的角

度进行研究，介绍了快速进行基因序列的对比方法，

并实现了DNA和蛋白质序列数据库检索、主题检索

以及基因的鉴定。它的被引频次高达 2万次以上，

可见这篇文章得到了学术界的广泛认可，并具有极

大的利用价值，它标志着生物医学技术的萌芽，此文

为生物技术的研究与发展奠定了坚实的基础。

第 3 篇文献发表于 1998 年，是由 HALL A 教授

发表的《Rho GTPases和肌动蛋白细胞骨架之间的关

系》一文【14】。该文主要从细胞生物学的角度出发，并

兼顾健康与疾病的视觉，探讨了肌动蛋白细胞骨架

的组织机理与生化机制，重点介绍了RHO（一种蛋

白质，属于小G蛋白超家族的亚家族成员【15】）在调节

肌动蛋白细胞骨架与控制基因转录等活动中的重要

作用。相比于前面两篇文章，该文在研究对象上有

了更高层次的深入，并开始将生物学领域的知识与

人体疾病和健康相结合，研究细胞骨架的组成机理，

重视蛋白质在其中所起到的重要作用，该文之后，学

术界掀起了一股研究蛋白质的热潮。

第 4篇文献出现于 2000年，是由英国著名学者

STRAHL BD发表在《NATURE》期刊上题为《共价组

蛋白改性的启示》的一文【16】。文中介绍了真核染色

质的基本构建块——组蛋白和它们用来形成 DNA
的核小体，并从微观分子的角度探讨了这些蛋白质

之间的相互作用关系，从而更好地揭示染色体的本

质。该文继承了前人对蛋白质的研究，并进行了更

深层次的探讨。从表格可以看出，本文的中介中心

度达到了 0.26，在所有文章当中是最高的。毋庸置

疑，它在整个学科领域发展中起着最为关键的作用，

不仅能够很好地连接学科网络中的各篇文献，并起

着连接桥的作用，极大地推进了学科的发展。

第 5篇文献为《用于哺乳类动物细胞中小干扰

RNA 进行稳定表达的系统》，该文由专家 BRUM⁃
MELKAMP TR发表于2002年【17】。本文中，作者提出

了一个较为完整的系统，用来指导在哺乳动物细胞

中小干扰RNA的合成，并分析了多种哺乳动物细胞

中基因的功能特点。该文的重要意义在于对干扰

RNA的深入研究，代表了这段时期学术界研究新热

点的出现。

第6篇文献是关于RNA干扰的另一篇著作——

《RNA 干扰酶混合物分配中的不对称性》，它是由

SCHWARZ DS 于 2003年发表在Cell杂志上【18】。文

章中出现了一个重要的概念“human RISC”（指的是

人源混合物，由某种 rna和其他分子组成）。该文提

出了RNA干扰（RNAi）技术中的一个重要步骤是对

RISC和protein-siRNA复合物进行组装。

最后 1 篇文献是 2007 年，由英国剑桥大学的

KOUZARIDES T 教授发表在 cell 杂志上的《核染色

质的改变及其功能》一文【19】。该文重点介绍了组蛋

白在人类基因组中的重要作用，并对染色质的改变

机制和组蛋白甲基化的相关特性进行了阐述。我们

在分析文献的过程中发现，对组蛋白的研究成为了

表2 生物医学研究的7篇关键文献（按时间排序）
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当前生物学领域的热点之一。通过上述分析，笔者

把生物医学领域主要理论的演进路径绘制了出来，

如图6所示。

图6 七篇关键节点文献的核心观点展示的生物医学领

域研究演进路径

2000 年，人类基因组草图绘制完成，是生物医

学领域发展的转折点，它标志着该领域从20世纪的

分子生物学时代进入功能基因组时代。生物医学领

域的专家罗长坤先生分析了当前生物医学的发展趋

势之一为基因组学引领下的“组生物学”的发展，同

时指出：与 10年前相比，2010年生物医学领域基因

研究的重点已经从单基因、单纯碱基测序、单蛋白质

渐渐进入到在基因组和更高水平上的对多蛋白质、

多基因，甚至所有基因和所有蛋白质的系统研究
【20】。这与本文得出的结果是大同小异的。

3.3 集线器和权威的节点

上文已经指出，如果一个节点指向很多良好的

“权威”节点，那么它就是一个好的“集线器”，而如果

它指向很多良好的“集线器”节点，那么它就是一个

好的“权威”节点。我们得到了 20个既是权威又是

集线器的节点。结果如图7所示。

图中标号为预先处理文献记录后得到的节点标

签。在寻找这些节点的过程中，节点对象为从

1998-2010 年《cell》和《immunity》杂志所出版的文

献，并不包括这些文献所引用了的那些文献。从图

中可以看出：这些节点之间联系紧密且都具有较高

的度数，这跟之前所说的“集线器”和“权威”节点指

向的节点往往较多，同时这二者之间存在一种“迭

代”关系是相符合的。取出这 20个节点进行分析，

并对照文献列表，得到每一个节点的详细信息如下

（见表3）。

图7 生物医学领域20个权威和集线器节点文献的网络图

这 20 个节点组成了该领域的“集线器”和“权

威”部分。结果发现，这些节点彼此之间不仅在

pajek 的处理结果中具有较高的联系，同时在

citespace中，它们也被聚合到了一起（基本都属于第

80类或者20类），可见这20个节点组成了一个较为

密集的小集团。

首先，从被引频次来看，引用频次最高的是由作

者ZAMORE PD于 2000年发表的一文，主要对干扰

RNA 进 行 了 研 究 。 被 引 频 次 排 在 第 二 的 由

SCHWARZ DS发表于2003年，该文在上文得出的关

键路径当中，进一步说明了它在生物医学领域中占

据的重要地位。然而其他文献却没有出现在关键路

标签
794
1868
1738
920
352
1401
1122
491
1056
188
2126
2425
2539
2587
1510
2204
2273
3069
3348
3147

作者
ZAMORE PD

SCHWARZ DS
KHVOROVA A

GRISHOK A
TABARA H

MARTINEZ J
SIJEN T

DALMAY T
NYKANEN A
KETTING RF

LEE YS
GREGORY RI
MATRANGA C

RAND TA
TABARA H
PHAM JW
TOMARI Y

YIGIT E
TOMARIY

FORSTEMANN

年份
2000
2003
2003
2001
1999
2002
2001
2000
2001
1999
2004
2005
2005
2005
2002
2004
2004
2006
2007
2007

部分题名
RNAi: Double-Stranded RNA Directs the ATP-Dependent Cleavage of mRNA

Asymmetry in the assembly of the RNAi enzyme complex
Functional siRNAs and miRNAs exhibit strand bias

Genes and mechanisms related to RNA interference regulate expression
The rde-1 gene, RNA interference, and transposon silencing in C. elegans

Single-stranded antisense siRNAs guide target RNA cleavage in RNAi
On the role of RNA amplification in dsRNA-triggered gene silencing

An RNA-dependent RNA polymerase gene in Arabidopsis
ATP requirements and small interfering RNA structure in the RNA interference

Mut-7 of C elegans, required for transposon silencing and RNA interference
Distinct roles for Drosophila Dicer-1 and Dicer-2 in the siRNA/miRNA silencing

Human RISC couples microRNA biogenesis
Controlled confinement and release of gases in single-walled carbon nanotube

Argonaute2 cleaves the anti-guide strand of siRNA during RISC activation
The dsRNA binding protein RDE-4 interacts with RDE-1, DCR-1, and a DExH-box

A Dicer-2-dependent 80s complex cleaves targeted mRNAs during RNAi
RISC assembly defects in the Drosophila RNAi

Analysis of the C. elegans Argonaute family sequentially during RNAi
Sorting of Drosophila small silencing RNAs

Drosophila microRNAs are sorted into functionally distinct argonaute complexes

被引频次
1024
919
797
746
629
595
540
527
522
446
389
316
293
216
215
205
177
127
100
90

表3 权威和集线器节点的详细信息
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径当中，这并不能说明其他节点并不重要。在关键

路径的选取中，采用的是中介中心度的算法来进行

节点文献的筛选——被选为关键路径当中的节点，

必须有很好的连接桥作用，它们组合起来能构成该

学科领域主干理论的演进轨迹。而“权威”和“集线

器”节点则是从另外一个方面来衡量节点文献的重

要性。值得一提的是，这些文献基本集中在两大主

要子类“gene”和类“human risc”当中，符合科学发展

的一般规律。

其次，从这些文献的内容来看，它们较为相似，

都集中在 RNA 的研究，并从不同角度研究了干扰

RNA和human risc在基因表达中的重要作用。在上

文关键路径的分析中，得到了分别发表于2002年和

2003年的两篇关于干扰RNA和human risc研究的文

献，在这两年附近的一段时期内，这两个话题一直是

研究热点。从表格中发现，这些节点多数是发表在

2002年之后，当然在此之前也有几篇。可见，这两

个分析结果是前后相呼应的。

4 结果讨论

通过结合软件 citespace和pajek，并借鉴已有成

果以及向相关专家人士进行咨询，顺利地得到了三

个方面的实验处理结果。下面对这些结果进行进一

步总结与讨论。

第一、关于聚类与归类。通过两种途径的尝试，

得到了效果较好的一种聚类方法，即首先便以文献

为聚类对象，基于文献共被引聚类，并采用 tf*idf算
法选取文献标题来对聚类进行标签。由于参与聚类

的节点数目大，初步处理得到了 84个子类，我们选

取了其中最重要的三大子类（分别是 gene、human
risc、cell development）来具体分析，从而对生物医学

领域的知识网络提供了一个整体的把握。

第二，关于关键路径的描述。采用了中介中心

度的算法，来对众多文献按照时间顺序进行筛选，从

而得到了七篇最具有代表性的文献，并绘制出了生

物医学领域主干理论的演进路径，同时也指出了学

科发展过程中出现的研究热点。大体来看，生物医

学领域的研究经过了以下几个过程：其一是在“前学

科时期”，关于小生物的基因的定义与基因变异的描

述，其二是生物医学技术发展，其三是对细胞骨架的

组成机理以及RHO蛋白质的研究，其四是对染色体

本质的探讨，其五是对“干扰RNA”与其相关生物技

术的研究，其六是human risc的研究热潮，其七是对

组蛋白在人类基因组中作用的研究。

第三，关于“集线器”和“权威”节点的寻找。我

们借鉴了Web超链接分析中的HITS算法来寻找知

识网路中的“hubs”和“authorities”，最终得到了20篇

满足这样条件的文献。一般来说，那些“权威”的节

点之间本身没有很强的联系，它们往往通过“集线

器”节点来进行连接。而如果这些节点都既满足“权

威”的条件，又满足“集线器”的条件，那么它们往往

会形成一个紧密联系的小团体，正如实验结果所示。

值得指出的是，这三个方面的分析并不是相互

独立的，相反，它们之间保持着密切的联系。关键路

径中的节点文献，往往归属于聚类中的主要子类，而

“集线器”和“权威”节点，部分节点会是组成关键路

径的一部分，且同样归属于主要子类。

5 结 语

本文重点研究了生物医学领域发展过程中的知

识演化。在处理数据的工具上，利用了多种软件和

计算机辅助工具来进行研究。在内容上，借鉴了国

内外较为新颖的数据处理算法与研究角度来更好地

分析知识的演化机理。

（1）生物医学领域是一个体系庞大的学科领域，

其研究对象纷繁复杂，但总的来说，对基因表达和细

胞的研究一直以来都是热点。

（2）学科领域的知识往往是沿着某条隐形的路

径来进行演化的，该路径上的节点文献发挥着关键

作用。

（3）知识网络中的重要节点可以为我们提供一

个对该领域研究主题的直观理解。

后续的研究，将加强对学科子领域的分析，并尝

试从子领域中找出关键路径，与本实验结果进行对

比分析，同时从时间轴上进行深层次地挖掘，以更好

地研究知识演化随时间的变化而出现的规律。
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