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技术领域主题发现研究
——以基因工程疫苗领域为例*

摘要：本文梳理基于专利文献进行技术领域主题发现的研究方法发展进程，提出一套高效获取专利技术

主题词、生成战略坐标图的研究流程，并以基因工程疫苗技术为例，对我国基因工程疫苗技术主题分布及发展

趋势进行实证分析。研究结果显示，采用本文构建的共词分析流程和方法，利用专利共词聚类和战略坐标图能

较好地识别技术主题及其发展现状。
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1 引言

专利技术研发是一项不断创新和更新换代的科学

技术活动，是科学技术发展过程中的重要环节。专利技

术主题是专利文献揭露技术内容的主题和核心，技术

领域主题发现指从专利文献中识别该技术领域技术主

题的分布或演化，其中技术主题演化又包括技术主题

演变过程、技术发展趋势预测和新兴技术主题发现等

内容[1]。掌握某领域技术主题分布及演化情况，有助于

相关人员了解该技术领域的研究内容以及研究的热点

和发展趋势等，为科研机构和企业提供前沿预警和参

照，也为国家相关政策制定提供决策支撑。

利用专利文献进行技术领域主题发现的研究方法

有多种，文本挖掘方法因其能深入专利文献的具体内

容，已成为当前技术主题发现研究的重要方法。不同的

文本挖掘方法各有其优势和不足，其中共词分析方法

（尤其是战略坐标图）既能反映词与词间的个体关系，

又能反映词群与词群间的整体关系，原理简单、操作易

行，是一种可用于技术领域主题发现的较成熟科学的

方法。国内外学者利用战略坐标图对机器人技术[2]、燃

料电池[3]、能源材料[4]、移动通信技术[5]、RFID技术[6]

等多个技术领域进行技术主题发现研究，但仍存在不

足。如需要自主开发术语抽取工具，研究成本高，方法

重用性差[3]；需要对技术关键词进行人工清洗，用于主

题发现的关键词数量少[4,6]；需要对专利文献的技术术

语进行人工预处理，耗时长、准确性差等[5]。这些不足

之处制约了共词分析方法在情报分析中的有效运用，鉴

于此，本文结合普适的文本信息处理工具和可视化工

具，提出一套高效获取大量专利技术主题词、生成战

略坐标图的研究流程，并对我国基因工程疫苗领域的

技术主题分布及发展趋势进行实证分析。

2 技术领域主题发现研究方法

随着技术发展演化的进程，根据不同研究方法的

特点和作用，基于专利文献进行技术领域主题发现的

研究方法可分为传统的专利分类分析法、基于文本挖

掘的技术领域主题发现方法和其他方法（主要指引文

分析法和社会网络分析法）三大类。本文重点对前两类

方法进行梳理，对引文分析方法和社会网络分析方法

探索与交流
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不多赘述。

2.1 传统的专利分类分析法

传统的专利分类分析法主要有统计分析法和共类

分析法。统计分析法主要用于统计某技术领域专利的整

体产出情况、排名靠前的分类号等以揭示该技术领域

在地域、研发机构和核心技术主题的发展变化[7-8]。共

类分析法最早于20世纪80年代提出，是基于文献计量的

跨学科的基本研究方法，其原理是首先将论文所在期刊

按主题进行归类，然后将主题类别按学科类别或领域

进行归类[9]。在专利分析中，专利共类被定义为“2个或

2个以上的分类号在多篇专利文献中共同出现的次数反

映了分类号所代表的领域间研究关联程度”[10]。一般认

为，同一论文、期刊和专利可能归属于多个不同的主题

类别和技术领域，反映出科技成果的学科交叉性，揭

示某一科技领域研究内容的内在相关性和学科领域的

微观结构。Spasser[11]、Kumaresan[12]、Schummer[13]、

Meyer[14]和林瑞明等[15]先后使用共类分析法对制药学

领域、日本机器人技术领域、纳米科技领域、LED技术

领域的技术主题发展进行研究。共类分析法常和聚类

法[16-17]或社会网络分析法[18-19]结合使用。

传统的专利分类分析法操作简单易行，可从整体上

直观呈现某技术领域主题的构成与变化，但对技术主

题的划分过分依赖专利分类号，分析不能深入到专利

文本内容，在技术领域主题发现方面的应用具有较大

局限性。

2.2 三类基于文本挖掘的技术领域主题发

现方法

随着技术领域不断交叉与渗透融合，新技术跨领

域性特征越来越突出，技术领域主题发现面临的挑战

也越来越大。专利文本除题名、作者等专利元数据字段

外，摘要、技术背景、权利要求甚至全文包含丰富的语

义内容可供挖掘。

Porter等将专利文本技术挖掘流程总结为确定待

挖掘专利数据集、专利文本知识表示、专利技术挖掘

场景分析、技术挖掘结果评估与修订四个主要步骤[20]。

在技术挖掘场景设定为技术领域主题发现的前提下，

利用专利文本进行技术挖掘的关键工作为专利文本知

识表示及基于知识表示单元的主题挖掘。专利文本知

识表示首先需要将非结构化的专利文本信息转化为计

算机可识别的结构化信息，然后根据需要进行语义化

建模。这些结构化信息称为知识表示单元，简称知识单

元。知识单元可以是词语、词组、句子及段落，当前常选

用词语作为知识单元。知识单元获取是自动识别文本主

题的前提，知识单元的有效提取及关联关系的正确计

算共同决定文本主题的识别效果[21]。本文根据知识单

元的形式不同和语义建模的方法不同，将基于文本挖

掘的技术领域主题发现方法归纳为三类。

2.2.1 基于知识单元词频统计的发现方法

该类方法以知识单元自身为处理对象，基于知识单

元获取技术主题，包括术语词频统计。术语词频统计常

见的应用是通过提取专利项、摘要或标题等中的技术术

语，以技术术语反映技术主题，统计高频术语的分布情

况以分析某技术领域的热点分布[22]，也可在分析中加入

时间轴统计主题术语词频的时间变化或不同时间段的

词频分布以分析技术主题的发展或变化趋势[23-24]。术语

词频统计也常用于共词分析的前期步骤，用来对技术关

键词进行筛选和分类[25-26]。

术语词频统计方法原理简单，操作便利，但是无法体

现词与词间的关联，不能揭示技术领域主题间的关联。

2.2.2 基于知识单元共现的发现方法

共现分析术语称为共词分析，是一种较成熟的文献

计量方法。共词分析是一种独具特色的内容分析，通过

分析在同一文本主体中的单词或名词对共同出现的形

式，确认文本所代表的学科领域中主题间的关系，进而

探索科学的发展[27]。共词分析方法具有灵活的优点，它

可用图形来表示当前或一段时间内的研究状况和结构，

是一种用来发现科学研究各领域间关系大有潜力的方

法[28]。在生成图形过程中，一是可根据研究需求灵活地

设定共现频次或词频来确定高频主题词，以其为基础

生成共词矩阵；二是可构建灵活的分析指标来测量共

现词对间关系的强度[29-33]，最终以这些指标为基础将

关键词聚类成组并以网络地图的方式展示。

共词分析主要分为共词网络分析、共词聚类分析和

战略图分析三种[2]。共词网络分析根据词与词间的共现

关系，采用不同的指数算法计算共现强度并绘制共现

网络图。共词网络分析法通常与社会网络分析法结合
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使用以揭示某领域技术主题的分布、关联及演化[34-35]。

共词聚类分析利用词与词间的关联程度进行聚类，将词

聚成多个技术主题。战略坐标图是Law等在共词分析

法基础上引入的，首先通过共词聚类获得代表某领域

技术主题的多个子簇，然后计算各技术主题的中心度

和密度来表示不同技术主题内部和相互间的关系[29]。

利用战略图可分析技术主题分布情况及各技术主题的

发展趋势[2-6]。

共词分析法成熟有效，但是采用此方法依赖一项

重要前提，即主题词的确定。目前，确定主题词的通用

流程是通过自然语言处理和文本分析技术从专利文本

中获取高频词，并对之进行清洗和筛选。其中的问题是

清洗和筛选的标准难以确定，后期检验不易实施，难以

发现和利用相对低频却具有典型技术特征的主题词。

2.2.3 基于知识单元语义相似度的发现方法

随着文本挖掘技术的发展，利用专利文献进行技

术领域主题发现也逐渐从知识单元表面语义分析深入

到知识单元间的语义关系识别层面以及知识单元隐含

的语义内容识别层面。识别知识单元间的语义关系或

隐含的语义内容，其本质为计算知识单元间的语义相

似度，计算过程一般需要借助领域本体或语义词典，

最后在语义相似度的基础上对知识单元进行聚类获取

技术领域主题。本文将此类研究方法统称为专利文本

聚类法，根据语义建模方法不同，将其分为基于向量

空间模型的专利文本聚类和基于SAO三元组的专利文

本聚类。

向量空间模型（Vector Space Model，VSM）核心

思想是将文档、术语、概念等信息对象作为向量空间

元素进行建模，将其表示成向量空间的向量。最简单

的VSM是将专利文献直接表示成关键词权重向量，通

过计算特征向量间的距离表示专利文献间的相似度。

Kim等基于关键词向量对专利进行聚类和可视化，对

泛在计算技术领域的新兴技术进行预测[36]。VSM原理

简单易懂、算法成熟，被广泛应用于知识表示。但关键

词间缺乏语义关系，不能从微观层面揭示专利技术主

题信息。针对该问题，有学者基于领域本体概念间语义

关系和语义增量对VSM进行改进[37-38]。

鉴于关键词语义表示能力不足，研究人员借鉴语义

网中利用SAO三元组来表示知识元的思路，利用SAO
结构作为基础知识单元来表示专利。Park等将SAO结

构与TRIZ进化法则相结合，分析技术演化进程，识别

重要技术主题[39-40]；Yoon等研究利用SAO结构与离散

点探测分析技术演化趋势，识别新兴技术[41-42]；Hu等
以SAO作为基础语义单元，通过SAO降维生成问题、

方案、功能与效果四类技术主题，按照技术相关性对

专利文档进行聚类分析专利技术演化情况[43]；李欣等

基于SAO结构语义分析识别新兴技术[44]；黄鲁成等使

用CiteSpace确定突现文献，从文献摘要中提取SAO结

构，计算其语义相似度得到文献的相似度矩阵，然后对

文献聚类识别新兴主题[45]。该方法也可用于技术主题

的识别。

基于SAO三元组的专利文本聚类方法可挖掘丰富

的技术主题及主题间的相互关系，但需要使用特定的

工具进行SAO抽取与清洗，SAO语义相似度计算也需

要借助专业领域的语义词典，不同技术领域的语义关

系不易界定，因而使用难度较大。

综上所述，基于文本挖掘的技术领域主题发现方

法各有优势和不足，研究者根据其研究目的需求和技术

工具条件采用不同的方法在多个领域开展技术主题识

别研究。这些研究一方面发挥作为典型应用学科的情报

学对技术创新与发展的支持作用，另一方面提高了不同

领域专家对情报学方法的重视程度与研究兴趣，情报学

方法应用拓展与技术创新发展互相促进、互为补益。

3 基因工程疫苗领域主题发现研究

近年来，我国明确大力发展生物医药行业[46-47]，疫

苗行业作为生物医药领域的重要子产业，也是大力发展

的对象。经调研发现，国内尚未有学者对我国基因工程

疫苗领域的技术主题进行识别与研究。本文研究的目

的是利用情报学中技术领域主题发现研究方法对基因

工程疫苗领域技术主题的构成及未来发展趋势进行识

别与预测，以期促进该领域发展。研究中所用到的研究

方法、计量指标和技术路线如下。

3.1 研究方法

3.1.1 共词网络和共词聚类分析

本研究采用Gephi自带的Blondel社区探测算法对技

术关键词共现网络进行聚类[48-49]。Blondel社区探测是基

于模块性指标的快速压缩社区探测算法，其本质是将同

技术领域主题发现研究——以基因工程疫苗领域为例
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属性节点归并到合适社群。该算法分为两个阶段：第一

阶段是社群的探测压缩，第二阶段是社群的合并重组。

首先，将网络中的每个节点视作一个独立社区，逐步合

并邻近节点，如果合并后整个网络的模块度提高，则进

行合并，否则撤销；经过循环迭代，直到网络模块度无

法提高为止。然后，将每个社区视为一个节点，对每个

社区采用此合并算法，直到整个网络的模块度无法提高

为止[50]。该算法通过对模块性指标的判断，不断压缩探

测网络的规模大小，以实现群结构的快速探测，设计简

单有效，因而被广大研究者重视和使用[51]。

3.1.2 战略坐标图分析

战略坐标图使用向心度（Centrality）和密度（Density）
指标测量每个技术主题的特性。以向心度指标为X
轴，表示技术主题间相互影响的强度；以密度指标为Y
轴，表示技术主题内相互连接的程度，以所有技术类

别的向心度和密度值作为源点绘制成的二维平面图即

为战略坐标图[27,29]。战略坐标图可清晰地展现各类技

术主题在领域发展中的核心或边缘位置以及当前发展

程度。

在第一象限，技术主题位于整个研究网络的中心，

各主题的向心度、与其他聚类子网连接强度、内部连接

密度、研究成熟度均较高。因此，该象限的技术主题是

研究领域的核心，具有战略重要性，也表明有研究人员

对其进行长期、系统、正规地研究。

在第二象限，技术主题同样位于整个研究网络的

中心，向心度较高，但内部连接密度相对较低，有进一

步发展的空间。该象限部分主题随着研究推进会日益成

熟，成为未来的核心主题，是重点监测、培育的目标。

在第三象限，技术主题处于整个研究网络的外围，

向心度较低，内部连接密度较高，研究问题成熟。这些

研究问题在早期阶段处于研究网络的中心，现在也是

重要投资对象，但逐渐被边缘化。

在第四象限，技术主题处于整个研究网络的外围，

外部向心度和内部密度都较低，研究问题不成熟。

3.2 主要指标

（1）余弦指数。余弦指数是共词网络中测度关

键词间共现关系和强度的重要指标，其计算方法见公

式（1）[52]。
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cosθ的取值在0—1，cosθ值越趋近1表明两组向

量的相似度越高。X和Y分别为两组空间向量，其中xi

和yi分别为X和Y向量中第i个变量的值，n为空间向量

的维度。

本研究中，xi表示技术主题词x在给定专利文档中

出现的次数，yi表示技术主题词y在给定专利文档中出

现的次数，xi yi表示技术主题词x、y在同一篇专利文档

中出现的次数。余弦指数能在一定程度上降低采用共

现频次评价技术术语间链接强度的局限性，比较客观

地揭示技术术语间的链接强度[1]。

（2）特征向量中心度。本文选取特征向量中心度

衡量共词网络聚类子网中节点的重要性。节点特征向量

中心度值的计算基于一个原则，即一个节点的重要性既

取决于其邻居节点的数量（即该节点的度），又取决于

其邻居节点的重要性[53]。

（3）技术主题外部向心度和内部密度。向心度指

标测度一个技术主题与其他技术主题相互作用的强

度，该指标强度越大，这个技术主题在整个技术领域中

越趋于核心地位。对于每个特定技术类别而言，向心度

的计算可通过该类别所有关键词与其他类别的关键词

间的连接强度进行。外部连接的总和、平均值、平方和

的开平方等都可以作为该类别的向心度[54]。密度指标

测度技术主题内部关键词间的连接强度，密度越大，该

技术主题内部联系越紧密。某一技术类别密度的计算

可通过计算该类内部链接的平均值、中位数或者平方

和得出[54]。

本研究采用郝文宁等研究的方法[37]，以每个类别

与其他类别链接的平均值作为该类别的向心度，取每

个类别内部链接的平均值作为该类别的密度，密度与向

心度的计算方法见公式（2）与公式（3）。

Density =                ，for i ≠ j 
∑i, jϵ∅sEij

n－1

iϵ∅s，∑ jϵ（∅−∅s）Eij

N－nCentrality =

（2）

（3）

其中，Eij是共词网络中节点（技术主题词）的相

关系数，n为聚类子网中节点的个数，N是共词网络



2017年第1期（总第152期） 41

技术领域主题发现研究——以基因工程疫苗领域为例隗玲，许海云，刘春江，等

中节点总数，∅s为聚类子网，∅为共词整体网络。

3.3 技术路线

Thomson Data Anzlyzer（TDA）是一款强大的文

本信息分析工具[55]，其可从各种丰富的信息来源（包括

汤森路透的Derwent专利数据库和其他科技文献数据

库）获取大量数据进行分析。Derwent的技术领域专家

在对专利权利要求和公开事项进行审查后重新撰写结

构性摘要，主要包括新颖性、优势、技术要点和应用领

域，各项含义如下所示[56]。

Novelty（Abstract-DWPI Novelty/NOV）：描述发

明的独特性；

Advantage（Abstract-DWPI Advantage/ADV）：
描述发明人所陈述的发明优势；

Focus（Abstract-DWPI Tech Focus/FOC）：描述

该发明包含的核心技术要点；

Use（Abstract-DWPI Use/USE）：包括该发明的

主要应用领域。

本文主要分析基因工程疫苗的技术主题，因此选

择技术要点字段（tech focus）作进一步分析。首先，使

用TDA提取专利文献中的技术要点字段，对其进行清

洗并选择词频在前300的主题词作为分析对象；其次，

基于主题词间共现关系，计算任意两个主题词间的相

关系数值，绘制共词网络图；再次，综合考虑每个聚类

子网中各主题词的含义，识别目标领域的技术主题；最

后，结合聚类结果和子网内主题词两两间的相关系数

值进行指标计算，生成战略坐标图，对识别的技术主题

进行可视化表达并分析各技术主题的发展现状和发展

趋势。本文采用的技术路线如图1所示。

图 1 技术路线图

数据准备

第四象限
（尚不成熟、有待发展技术）

数据源选择德温特
创新专利索引（DII）
数据库

数据清洗及
高频词确定

（TDA，TOP 300）构造检索式检索时间
（截至2015年6月获
得中国专利999条）

数据处理

主题词抽取
tech focus字段

生成共现
矩阵

共现网络
生成Gephi

计算相关
系数

数据分析

聚类
分析

技术
主题1

……

技术
主题N

向心度

密度

结论

第一象限
（成熟、核心技术） 技术主题I

第二象限
（相对成熟、重要技术） 技术主题J

技术主题M

技术主题N

第三象限
（成熟重要、逐渐边缘化技术）

战略坐标
图构建

4 基因工程疫苗领域技术主题分析

4.1 数据来源

本文数据来源于ISI Web of Knowledge知识平台中

的德温特创新专利索引数据库[56]。通过背景技术调研对

基因工程疫苗领域进行技术主题要素分解，构建详细的

检索式，检索时间截至2015年6月。通过检索共获取999
项中国专利申请作为本研究的数据基础。用TDA提取

tech focus字段，得出按词频排序的关键词列表，对关键

词进行清洗；借助TDA词表清洗工具和基于词形的相似

度合并命令进行初步合并，通过该步骤可除去停用词以

及大量与分析主题无关的词，此后在领域专家的指导下

进行主题词语义合并，最终得到本文用于共现分析的主

题词；将主题词出现累积频次达到52.2%的TOP 300高
频词作为分析对象，经过进一步分析，去掉如“is”等无

用词，最终确定关键词数量为282个。

使用Gephi自带的Blondel社区探测算法对技术主题

关键词共现网络进行聚类，模块分割参数（resolution）
使用默认值1，聚类结果为5（antisense RNA、adjuvant 
component和culturing V 3个孤立点除外），5个聚类子网

的节点数分别为140、28、40、49和12。经专家判读聚类

结果发现，该聚类结果分布不均，最大子网中的技术主

题与其他子网络有交叉和重复。结合专家意见，经多次

实验，将模块分割参数（resolution）设定为0.95，技术主

题数量定为6个，并请专家辅助解读每个子网代表的技

术主题内容。

4.2 技术主题识别

结合关键词间共现情况和聚类结果，综合考虑聚

类子网中各关键词的含义，对每个类进行命名，这些类

别代表基因工程疫苗领域的技术主题。技术主题、关键

词数量和特征向量中心度值TOP 10的关键词见表1。
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表 1 基因工程疫苗领域技术主题

技术主题

核酸疫苗相关技术

基因工程载体疫苗

技术手段

树突状细胞疫苗

相关技术

免疫佐剂相关技术

病毒类疫苗相关技术

人源化基因工程

改造技术

关键词数量/个 关键词（TOP 10）

99

57

56

28

11

28

nucleic acid、SEQ ID、amino acid、antigen protein、sequence encoding、hepatitis C virus、viral 

vector、signal peptide、stem cell、T cells

expression vector、fusion protein、PCR、recombinant protein、Escherichia coli、PCR product、

DNA sequence、recombinant plasmid、target gene/protein

host cell、tumor antigen、vaccine composition、mammalian cell、protective antigen、influenza 

virus、insect cell、human cell、plant cell、rabies virus

genetic engineering、organic chemistry、polyethylene glycol、therapeutic agent、cholera toxin、

disulfide bond、fluorescent labels、solid support、detectable label、preferred agent

antibody fragment、hepatitis B virus、coding reign virus-like particle、antigenic determinant、

CpG motif、human papilloma virus、immunostimulatory nucleic acid、Sindbis virus

immune response、chimeric/monoclonal antibody、genomic DNA、pharmaceutical composition、

active fragment、amino acid residues、immunostimulatory substance、recombinant expression、

detectable signal

主题1：核酸疫苗相关技术，关键词包括核酸、抗

原结合片段、病毒载体、不完全辅剂、免疫佐剂、表达

组件、DNA疫苗（Deoxyribonucleic Acid Vaccine）
等。该主题中核酸疫苗佐剂、核酸疫苗表达载体及调控

元件的构建、核酸疫苗真核表达及免疫效果评价是研

究重点。

主题2：基因工程载体疫苗技术手段，关键词包括表

达载体、融合蛋白、大肠杆菌、PCR（Polymerase Chain 
Reaction）产物、重组质粒、引物设计、重组表达载体

等。基因工程载体疫苗技术手段一般包括DNA重组技

术、蛋白融合和重组表达技术。

主题3：树突状细胞疫苗相关技术，关键词包括宿

主细胞、肿瘤抗原、保护性抗原、重组病毒、树状细胞

以及多类细胞和多种病毒等。该主题包含的内容有树

突状细胞疫苗在肿瘤免疫治疗领域的应用和肿瘤抗原

及病原微生物保护性抗原的筛选、鉴定、克隆、表达及

免疫研究。

主题4：免疫佐剂相关技术，关键词包括有机化

学、治疗制剂、双硫键、荧光标记、阳离子脂质体等。安

全且能有效激活体液与细胞双重免疫的佐剂是目前研

发热点，佐剂疫苗的体外评价（荧光标记、放射性标记

等）是免疫佐剂相关技术的重点。

主题5：病毒类疫苗相关技术，包括关键词病毒样

颗粒、抗原决定簇、CpG基元、人乳头状瘤病毒、免疫

刺激酸化、辛德毕斯病毒、热休克蛋白等。该主题的热

点有佐剂改良型病毒疫苗研究、基于病毒样颗粒的亚

单位疫苗研究、以辛德毕斯病毒作为疫苗载体的研究、

无免疫佐剂的重组蛋白疫苗研究。

主题6：人源化基因工程改造技术，关键词包括嵌

合抗体/单克隆抗体/单链抗体、染色体杂交、氨基酸残

疾、体液、杂交瘤细胞、抗原结合、体液免疫反映等。

该主题包含内容有单克隆抗体的人源化基因工程改造

技术及免疫应答反应机理研究。其中，实现单抗的人源

化、解决免疫原性、实现多种抗体重组等问题是该领域

的热点和难点。

4.3 技术主题分析

本文利用TDA使用余弦指数计算主题词的相关系

数，结合共词网络聚类结果计算每个类别的向心度和密

度值（见表2），以向心度为横坐标、密度为纵坐标绘制

基因工程疫苗技术战略坐标图（见图2）。
图2中第一象限暂无技术主题出现，说明我国基因

工程疫苗技术领域研究成熟的核心技术暂时还没有。

位于第二象限的技术主题是核算疫苗相关技术和基因

工程载体疫苗技术手段，这两个技术主题具有较高向

心度指标，但是密度指标较低，与其他技术主题领域的

研究联系较多，内部链接相对较低。位于第三象限的技
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研究较突出，我国在该领域还有很多技术空间需进一

步探索和突破。研发人员或决策制定者可根据各技术

主题的发展情况，预测其发展趋势制定技术布局，使研

发活动的开展更有效率。本文改进共词分析中主题词

获取流程的规范性，也体现了作为典型应用学科的情报

学对技术创新与发展的支持作用。

本研究还限于对关键词的静态分析，虽然可以从

整体上反映技术主题的内容，但无法反映技术主题变

化或技术进步。未来计划在本研究的基础上，进一步抽

取技术新颖性字段（technology novelty）的SAO三元

组数据结合语义分析技术，追踪技术的变化或改进，

进一步完善技术领域主题发现技术。

参考文献

[1] 胡阿沛,张静,雷孝平,等.基于文本挖掘的专利技术主题分析研究综述[J].

情报杂志,2013,32(12):88-92,61.

[2] LEE B,JEONG Y I.Mapping Korea' s national R&D domain of robot 

technology by using the co-word analysis[J].Scientometrics,2008, 

77(1):3-19.

[3] 韩红旗,安小米,朱东华,等.专利技术术语共现的战略图分析方法[J].计

算机应用研究,2011,28(2):576-579.

[4] 郝韦霞,滕立,陈悦,等.基于共词分析的中国能源材料领域主题研究[J].

情报杂志,2011,30(6):70-75.

[5] 沈君,王续琨,陈悦,等.战略坐标视角下的专利技术主题分析——以第三

代移动通信技术为例[J].情报杂志,2012,31(11):88-94.

[6] 张杰,刘美佳,翟东升.基于专利共词分析的RFID领域技术主题研究[J].

科技管理研究,2013,33(10):129-132,140.

[7] 刘立,王博.基于专利情报分析的数控机床产业研究[J].科技管理研

究,2010,30(15):149-152.

[8] 黄晓莉,郑佳,王莹,等.基于专利情报分析的中国数控机床产业研究[J].

情报杂志,2012(9):25-29.

[9] 杨良斌,金碧辉.跨学科研究中学科交叉度的定量分析探讨[J].情报杂

志,2009,28(4):39-43,92.

[10] 高利丹,肖国华,张娴,等.共现分析在专利地图中的应用研究[J].现代情

报,2009,29(7):36-39,43.

[11] SPASSERM A.Mapping the terrain of pharmacy:co-classification 

analysis of the International Pharmaceutical Abstracts database[J].Scient-

ometrics,1997,39(1):77-97.

[12] KUMARESAN N,MIYAZAKI K.An integrated network approach to 

systems of innovation:the case of robotics in Japan[J].Research Policy, 

1999,28(6):563-585.

表 2 基因工程疫苗技术主题的向心度和密度

技术主题

核酸疫苗相关技术

基因工程载体疫苗技术手段

树突状细胞疫苗相关技术

免疫佐剂相关技术

病毒类疫苗相关技术

人源化基因工程改造技术

向心度

2.90

2.53

2.35

2.35

2.21

2.10

密  度

0.75

0.61

1.28

0.22

0.29

2.51

所属象限

第二象限

第二象限

第三象限

第四象限

第四象限

第三象限

图 2 基因工程疫苗技术主题的战略坐标图

第三象限

人源化基因工程
改造技术

树突状细胞疫苗
相关技术

病毒类疫苗相关技术

免疫佐剂相关技术

基因工程
载体疫苗
技术手段

核酸疫苗
相关技术

第一象限

第四象限 第二象限

0.500

0

1.00 1.50 2.00

3.00

2.50

2.00

1.50

0.50

2.50 3.00 3.50
1.00

术主题是人源化基因工程改造技术和树突状细胞疫苗

相关技术，二者具有较高的密度指标，但是向心度指标

较低，内部链接相对较高，与其他技术主题领域的研究

联系较少。第四象限的技术主题的向心度指标和密度

指标都较低，相关研究尚不成熟，还有很大的发展空

间。与国外疫苗研制相比较，我国免疫佐剂的研究相对

滞后，能刺激细胞免疫的佐剂缺乏。安全且能有效激活

体液与细胞双重免疫、具备免疫性和毒性的最佳平衡

的宿主内源性免疫佐剂是我国免疫技术需要关注的方

向。病毒类疫苗侧重于以病毒作为疫苗载体，用于治疗

或预防危害人类生命与健康的疾病，我国在新型病毒

疫苗研究方面有待突破。

5 结语

本文对基于专利文献进行技术领域主题发现的研

究方法进行梳理，针对共词分析存在的问题，构造出一

套高效获取大量专利技术主题词、生成战略坐标图的
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域的技术主题构成和发展现状进行分析。研究发现，
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言，我国在该领域完全成熟的研究还没有，尚不成熟的

技术领域主题发现研究——以基因工程疫苗领域为例
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Study on the Technological Domain Recognition: A Case Study of Gene Engineered Vaccine Technology
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Abstract: The paper systematically summarizes the development process of research methods on technological domain recognition based on patent documents, 
proposes a research flow to efficiently obtain patent technical keywords and generate the strategic diagram, and makes an experimental analysis on the technological 
domain distribution and development trend taking gene engineered vaccine technology for example. The research result proofs that, under the co-word analysis flow 
proposed by the paper, patent co-words clustering and strategic diagram can be used effectively to recognize technological domains and their development currents.
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