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学科交叉热点主题发现与演化分析方法研究
——以动物资源与育种领域为例* 

摘要:为挖掘多学科、跨学科合作交叉点，揭示其发展演化规律，本文以动物资源与育种领域为例，使用学

科标识提取农学和遗传学交叉文献集，并进行词语共现分析，得到静态主题聚类；随后综合各个时间片段交叉

性主题，对其进行主题动态演化分析，并结合领域专家的分析解读给出解释。研究结果表明，该分析有效挖掘动

物资源与育种领域农学和遗传学学科交叉融合所产生的主题及其演化规律，具有一定的可扩展性，可辅助预测

新学科领域交叉融合点，并为科学研究人员和高层管理者提供战略决策帮助。
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1 引言

随着现代跨领域科学知识的不断相互渗透，交叉

学科的重要性也越来越受到研究者的重视。如何在学

科之间寻找重要合作点，从而有效促进多学科、跨学科

合作交流，从而解决客观世界复杂问题，已成为科学管

理和科技政策制定的一个重要问题[1]。

近年学科交叉研究的热点问题主要集中在环境生

态、生命科学、新兴交叉学科的介绍和探索、对跨学科

研究本身以及对大科学时代的反思等几个方面[2]。其中

生命科学最初是为了解决在物理学和生物学学科交叉

发展过程中遇到的问题而产生的一门科学。随着生命

科学的发展以及面临问题复杂性的增加，也逐渐融入

了数学、化学等多种学科。在动物资源与育种领域问题

上，其交叉性主要体现在农学和遗传学上。

文献情报方法是一种发现新知识以及其演化发展

规律的有效方法[3]。以领域文献数据集为基础，通过计

量学、统计学、数据挖掘与机器学习等方法构建引文、

文献耦合、合作者、合作机构等网络，继而可以从宏观

和微观两方面对交叉学科知识结构和知识演化给出合

理解释。

本文旨在分析交叉学科的热点主题，对其演化发

展规律进行分时段分析。在实验阶段以“动物资源与育

种”领域农学和遗传学Web of Science核心合集为数据

基础，采用词共现网络从静态热点主题和动态演化两

个方面进行分析。

2 方法框架介绍

本文提出的研究方法框架分为3个部分，即交叉学

科数据选择、静态热点主题发现分析和动态热点主题

演化分析。图1为研究方法框架图。

由于不同学科之间的主题划分的颗粒度不同，在

分别提取这些交叉学科热点主题时往往无法以相同

层级匹配不同学科的主题。因此本文在选择文献数据

阶段，从Web of Science核心合集数据库里提取专家

挑选的29个动物资源与育种领域期刊的数据，并且以

Web of Science中表示学科交叉与融合的学科分类标
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识（Subject Categories，SC）作为提取交叉学科数据的

依据。每篇文章拥有一个或多个学科分类标识。如果某

两个学科标识在多篇文献中共现，则可以认为这两个

学科存在交叉融合。本文根据学科分类标识，选取农学

（Agriculture）与遗传学（Genetics & Heredity）的学

科交叉文献共2355篇进行分析。

聚焦农学和遗传学两学科展开“动物资源与育种”

领域交叉热点主题分析的原因有二：一是，农学作为一

种研究范围广泛的学科，与“动物资源与育种”关系十

分紧密，据统计，在Web of Science核心文献集中，“动

物资源与育种”领域的文章有87.5%的文献涉及农学学

科；二是，遗传学研究基因的结构、功能及其变异、传

递和表达规律[4]作为生物科学的核心科学，其中的遗传

工程和分析遗传学都与农学有着广泛的交叉融合。如基

因库、标记基因、连锁遗传等遗传学中的先进科学、技

术与专业名词等也广泛存在于“动物资源与育种”领域

农学与遗传学的交叉文献中，在“动物资源与育种”领

域中扮演着重要的角色[5]。

在静态热点主题发现分析阶段，本文使用连接强

度作为衡量共现词相似性的指标，然后将相似度作为

词语共现矩阵的元素对高相关性关键词进行聚类[6-7]。

连接强度可以表示为下式的形式：

其中Sij表示单词i和单词j的连接强度，wij表示两个

单词在文章中共现的次数，wi和wj分别表示两个词单独

出现的次数。本文使用可视化分析工具VOSviewer对静

态热点主题进行可视化展示[8]。在主题映射阶段，本文

在每个聚类中提取最高频词作为该聚类的标签。最后，

图1 研究路线图

Sij =
wij

wiwj

本文利用专家判断法对本文的静态热点主题聚类结果

以及分析框架进行了有效性和可行性分析。

在动态热点主题演化分析阶段，本文将数据按

照时间分为2000 -2003、2004 -2007、2008-2011、
2012-2015四个时间段的数据子集，并对文献量和热点

关键词进行分时段动态统计。然后使用简单中心聚类

方法对共现矩阵进行聚类，这里同样将连接强度作为

共现矩阵的元素[9]，并使用SciMAT对子热点主题动态

演化和战略布局进行可视化展示[10]。最后，利用专家判

断法对动态主题演化以及分析框架进行有效性和可行

性分析。

3 学科交叉静态热点主题发现

3.1 共现网络聚类与可视化显示

主题发现也被称为主题识别、主题抽取。通过对

海量、独立的数据对象进行聚类，从中识别有用的语义

信息并发现特定的主题领域，是主题发现的目标[11-12]。

图2所示的网络是由VOSviewer产生的表示词语共现关

系的网络。网络中的节点表示提取的关键词或关键短

语，节点越大表示该关键词的频率越大。例如，聚类1中
节点polymorphism出现597次，节点sequence出现326
次。节点之间的连线表示共现关系，节点之间的距离越

近表示共现关系越强。由节点之间的位置关系可见，热

点关键词可以被划分为如图的4个聚类。

对比了10 0多个遗传学高频词 [5 ]，共现网络中的

polymorphism（多态性）、gene（基因）、mitochondria
（线粒体）、cell（细胞）、receptor（受体）、chromosome

图2 “动物资源与育种”领域农学与遗传
学交叉文献的热点关键词共现网络
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（染色体）等词同样出现在遗传学领域的高频词中。可

见“动物资源与育种”领域的农学与遗传学文献的研究

者们用这些遗传学领域的科学方法、研究对象、实验技

术等来分析农学领域的科学问题。

图2中聚类1、3、4存在相邻关系，因此有些词如

chromosome（染色体）在这三个类中都普遍存在。只

是三个聚类关注的方面不同。在聚类1中染色体主要以

bacterial artificial chromosome（细菌人工染色体）、

bovine chromosome/cattle chromosome（牛染色体）、

ovine chromosome（绵羊染色体）等为主。在第3类中

以鸡、猪染色体的形式存在。在第4类中以y染色体的形

式存在。另外，图2中某些高频关键词标签被其周围拥

有更高词频的节点标签掩盖，因此在可视化过程中无

法显示。比如主题聚类1中，mutation（突变）一次的词

频是256，但是由于其在polymorphism（多态性）一

词附近，因此在全局可视图上就被polymorphism（多

态性）的节点覆盖。然而，kifney（肾脏）的词频仅仅

为13，但是由于其周围没有频率大的节点，所以被突出

显示。

3.2 主题映射

经过对聚类主题进行映射，并经过动物资源与育

种领域专家验证，可以得到4个聚类主题。表1中给出了

4个聚类映射的主题以及其包含的热点关键词。图3给
出了4个主题中热点关键词的3种测度指标值，分别为频

次、Callon中心度和Callon密度，可表示成如下形式：

频次=wi

wij

Callon密度 =

∑
i, j∈φ,(i≠j)

 n－1

Callon中心度 = 

wij∑
i∈φ i, j∈(φ－φ i)

 N－n

其中wi表示关键词i出现的次数，wij表示关键词i和j
在共现的次数，φi表示关键词i所属的主题聚类，φ表示

主题聚类的全集。由上述等式可知频次指当前关键词

在文献数据集中出现的次数，Callon中心度描述了当前

关键词与其非同一主题关键词共现的比重。Callon密
度描述了当前关键词与其同主题关键词共现的比重。

本文给出的Callon中心度值和密度值已经做归一化处

理，即最大值为1，最小值为0，值越大表示其与其他关

键词的共现情况越多。Callon密度较大的关键词其临

近节点较多，当前关键词与这些临近节点共现也较多。

Callon中心度较大具有更大的全局重要性，说明其与其

他关键词的关系也很紧密。只有3个指标都比较大的关

键词才能够更有代表性的体现当前聚类的主题。图3横
轴给出的关键词顺序是按照3个指标的综合排序排列

的，即在每个主题中最左边关键词的3个指标综合排序

最高，越往右其关键词的综合排序越低。

表1 4个热点主题及其关键词

1.农业动物基因

结构与其对应生

物性状之间关系

的分子遗传学研

究

资源类型

polymorphism（多态性）、expression（表达）、

sequence（序列）、protein（蛋白质）、mapping

（图谱、定位）、exon（外显子）、linkage map（连

锁图谱）、intron（内含子）、receptor（受体）、

regulation（调控）

资源内容

2. 使用统计模型

等计算方法对经

济性状育种进行

估计

heritability（遗传力）、genetic correlation（遗传

相关）、model（模型）、breeding value（育种价

值）、Gibbs sampling（吉布斯抽样）、variance

（方差分量）

3. 经济性状与基

因遗传关联的研

究

linkage analysis（连锁分析）、body weight（体

重）、signif icant associat ion（显著关联）、

mutation（突变）、signif icant qtl（重要qtl）、

genome scan（基因组扫描）、muscle（肌肉）、

meat quality（肉质）

4. 从时间、地区

等多种维度对遗

传起源、分类、

地域差异等进行

研究群体遗传学

研究

heterozygosity（杂合性）、genetic diversity（遗

传多样性）、genetic variability（遗传变异性）、

differentiation（分化）、genetic distance（遗传距

离）、origin（起源）

3.3 静态热点主题分析

通过对表1、图2和图3所示的热点关键词进行分析

并进行热点主题映射，可以得出以下对各热点主题的客

观解释。热点主题1对农业动物基因结构与其对应生物

性状之间关系的分子遗传学研究，反映了基因分子层

面的特性，即哪些基因与哪些性状相关。动物资源与育

种技术研究的发展经历群体遗传学、数量遗传学、分

子遗传学等研究，分子遗传学时当前研究的热点问题。
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图3 4个主题热点关键词测度指标值

对于热点主题2使用统计模型等计算方法对经济性状

育种进行估计，经济性状育种估计是动物资源与育种

研究目的和应用基础，而在当前的大数据背景下准确测

定遗传性能变得更加重要。用统计模型对遗传性能进

行研究是重要的育种手段。本聚类热点主题包括遗传

学模型与分子遗传学结合的育种值估计。热点主题3经
济性状与基因遗传关联的研究，侧重关注经济性状。农

业动物的经济性状是重要的研究对象，只有知道控制

性状的遗传基础才能进行有目的的育种，并且获得经济

性状的遗传基础差异是开展育种工作的前提。针对热点

主题4从时间、地区等多种维度对遗传起源、分类、地

域差异等进行研究群体遗传学研究，由于高通量测序

技术的发展，从全基因组角度来研究不同纬度和地理

分布的家畜驯化和品种的形成成为可能，也可以利用其

来研究不同品种家畜的地域和风俗差异的产出品种特

征。而从群体遗传学的层面来研究全球范围内动物遗

传资源的多样性，既能为种质资源的保存和利用提供

依据，也能为优良经济性状的聚合育种发现素材。通过

动物资源与育种领域专家验证，以上分析具有可靠性

和有效性。

4 学科交叉动态热点主题演化

4.1 文献量与热点关键词动态统计

图4分别给出了4个时间段上动物资源与育种领域

农学与遗传学的交叉文献发文量。除了2004-2007年发

文量略有下降，其余时间段上的发文量均呈现上升趋

势。可见动物资源与育种领域农学与遗传学的交叉研究

正处于发展上升的阶段，仍有大量农业遗传研究热点

问题等待研究者们发掘。

2000-2003 2004-2007 2008-2011 2012-2015

800

600

400

200

0

发
文
量

图4 4个时间段中的发表文献数量

图5给出了热点关键词的时间分布情况。从图中颜

色分布情况可以看出，左边方框标出的关键词对应的时

间段偏早。可以知道对于基因克隆、基因转录等研究很

早就开始有研究者关注，但是近些年热度减小，因此其

发表的平均时间也相对较早。图中右边方框标出的关

键词对应的时间偏后，即这些关键词是近些年新兴的，

可以初步断定在“动物资源与育种”领域农学和遗传学

交叉融合的文献中，使用统计模型等计算方法对经济

性状育种进行估计的研究近年逐年增多。

4.2 子热点主题演化与战略分布可视化显示

图6给出了SciMAT展示的子热点主题时序演化趋

势。节点越大表示在该时间段出现该子热点主题的文

章越多。图中的实线表示子热点主题主流的演化方向，

虚线表示其支流的演化方向。由图可见越往后的时间
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图5 热点关键词的时间分布

片段，子热点主题的个数越多。可知随着时间的变化，

动物资源与育种领域的交叉研究主题日益增多并且愈

加深入、细化，并呈现出主题之间联系越来越密切的

现象。图7给出了SciMAT展示的4个时间段子热点主题

的战略坐标分布图。图中横坐标表示Callon中心度，纵

坐标表示Callon密度。节点上标的数字代表出现该主题

中词语的文章数。第一象限主题的Callon中心度和密度

都很高，说明这个区域的研究具有非常好的发展环境，

是引擎类主题；第二象限表示Callon中心度略低，但是

Callon密度较高，说明这个区域的主题具有特色性，即

一般单独对其进行研究；第三象限表示Callon中心度

和密度都略低，说明这个区域的主题要么属于新兴主

题，要么是衰退主题或者需要与其它主题相结合研究

的主题，即提到这些主题的几率相对下降；第四象限的

Callon密度略低，但是Callon中心度较高，说明这个区

域的主题具有较强的横向关联性，即在进行其他研究

时仍然需要经常用到这些主题。

4.3 动态热点主题演化分析

通过对图6和图7进行联合分析，可知随着大规模

全基因组测序的普及，对于单个基因的克隆和转录分析

研究逐渐转向对基因结构与其对应生物性状之间关系

的分析研究；近年分子技术与数量遗传学形成新的结

合点，促使通过统计模型对经济性状育种进行估计的

研究成为现今重要的研究方向；获得经济性状与基因

及其更精细变异的遗传关联是进行有效选育的基础。

不同生物性状表现出不同特征是由基因控制的，基因

和性状之间必然存在着相关。分子技术的发展促进了

对经济性状与基因遗传关联的研究的发展。另外由于

DNA序列较为稳定，通过遗传学技术定位出来的性状

更为准确，这也促进了对经济性状与基因遗传关联研究

的发展，使其越来越受到研究者们的重视；世界各国家

禽选育形成了巨大而宝贵的遗传资源，对这些遗传资源

系统、全面地认识是不可或缺的工作。随着分子生物学

和基因组等技术的深入发展，遗传资源的挖掘越来越

深。另外遗传起源和多样性的研究主要取决于采集的

样本，目前大多家养动物的起源和多样性问题均被研

究过，后期要结合新样品或者新地理区域样品等满足

当代生产发展需求的样品进行研究；连锁分析主要是

分子标记等与性状关联的研究。随着全基因组连锁分

析的发展，高通量测序手段不断推陈出新，对连锁分析图6 子热点主题随时间演化趋势

图7 2000-2015时间段子热点主题的战略分布图
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的研究主要与分子生物的研究一起进行；遗传突变的

发现与连锁分析的发展几乎同步，目前更注重的是找到

突变之后证实这个突变的真实性，以及与性状的关联

性，如何加以运用；对动物基因定位的研究形成了大量

家畜禽遗传资源群体，并对一系列重要的经济性状候

选基因进行了染色体定位。由于测序技术的发展和全

基因组监测成本的降低，使得借助全基因组进行遗传

关联分析定位重要基因逐渐升温。通过专家验证，以上

分析具有可靠性和有效性。

5 结语

本文提出的分析框架分析了交叉学科的热点主题

及其演化进程，并以动物资源与育种领域中的农学和

遗传学为例进行了实验验证。首先利用学科标示识别

出具有交叉性的核心文献集；然后通过对文献集进行

词语共现分析，得到静态主题聚类；最后综合各个时间

片段交叉性主题，对其进行动态演化分析。从学科交叉

性角度进行主题发现和演化分析，并对其进行定量和定

性评价，为交叉学科领域主题分析提供支持。所有结论

都经过动物资源与育种领域专家的分析和解读，具有

客观合理性，并且经过领域专家验证本文提出的分析

框架可靠、有效。目前有待解决的问题是对交叉性学科

颗粒度的定义以及对不同颗粒度匹配，这将是我们以

后研究的重点。
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Abstract: In order to discover the interdisciplinary and multidisciplinary cooperation intersection, and reveal the law of development and evolution. The paper takes 
the field of animal genetics breeding as an example to extract agriculture and genetics documents dataset with the subject categories, analyses the co-occurrence of words, 
and clusters the static topics. At the same time, the paper analyses and explains the dynamic evolution process of topics during different periods with the help of experts 
in the field of animal genetics breeding. The results show that the analysis discovers cross topics and the law of evolution in the field of animal genetics breeding. The 
method can be extended to other researches. The interpretation can predict new intersections, and assist scientific researchers and managers in making strategic decisions. 
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