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研究成果の概要（和文）：データ解析をするにあたり事象間の原因と結果を表す因果関係は、単に事象間の変化
が類似している事を表す相関関係よりも重要である。この因果関係を表現するモデル及び因果関係の推定手法と
して,ベイジアンネットワークは小規模なデータ解析に大きく貢献してきた。ベイジアンネットワークは因果関
係を条件付き確率で表した確率モデルであり、事象に対応する頂点間の有向辺で因果関係を表す非循環有向グラ
フである。
本研究では、ベイジアンネットワークが推定可能な事象数を拡大する事、同一事象を対象とし異なる情報源から
観測されたデータを比較する方法を提案した。そして有効性を生物学分野の実データを用いた検証を通じて明ら
かとした。

研究成果の概要（英文）：In data analysis, causality that indicates cause and effect between events 
is more important than correlation that simply indicates that changes between events are similar. 
Bayesian networks have greatly contributed to small-scale data analysis as a model expressing the 
causality and a method of estimating the causality. The Bayesian network is a probabilistic model 
representing causality with conditional probability, and is a non-cyclic directed graph representing
 causality with directed edges between vertices corresponding to events.

In this study, we proposed a method to expand the number of events that Bayesian networks can 
estimate and to compare data observed from different sources for the same event. And the 
effectiveness was clarified through verification using real data in the field of biology.

研究分野：生物情報学

キーワード： 生物情報学　ベイジアンネットワーク　遺伝子制御ネットワーク　一塩基多型　大規模データ　因果関
係
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研究成果の学術的意義や社会的意義
ベイジアンネットワークによる因果関係解析は、生物学、医学、薬学に止まらず医師の診断、イメージ認識、言
語認識でも用いられる汎用的な手法である。各分野において今後もデータ産生量が増大し続ける事は確実であろ
う。そのため、因果関係を推定可能の事象数を拡大可能な手法、および観測データ比較を可能とする手法の需要
は今後も拡大し続けるであろう。そのため、本研究の成果は生物学に止まらず、他分野データの解析においても
新しい知見を獲得するための手段として活躍する事が期待される。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 

 データ解析をするにあたり事象間の原因と結果を表す因果関係は、単に事象間の変化が類似

している事を表す相関関係よりも重要である。この因果関係を表現するモデル及び因果関係の

推定 手法として,ベイジアンネットワークは小規模なデータ解析に大きく貢献してきた。ベイ

ジアンネットワークは因果関係を条件付き確率で表した確率モデルであり、事象に対応する頂

点間の有向辺で因果関係を表す非循環有向グラフである。ベイジアンネットワークによる因果

関係解析の 歴史は古く、1980 年代より医師の診断、イメージ認識、言語認識へ用いられてき

た。その後も利用される分野は広がりつづけ、データ産生量が増大している生物学、医学、薬

学の各分野において効果的な手法として利用され続けている。ベイジアンネットワークの問題

点として、因果関係の推定に必要な計算量が事象の数に対して指数関数的に増加する事、すな

わち実用的な時間で因果関係の推定を可能とする事象の数が少ない事が挙げられる。そのため

に分枝限定法や各種ヒューリスティクス技法が提案されてきたが、それでもなお数千事象間の

因果関係の推定にはスパコンを必要としていた。そこではヒューリスティクス技法とブートス

トラップを主体とする、スパコンの計算速度に依存した、美しくないアルゴリズムを用いてい

た。また、生物学データのような事象数が多いデータを対象とする因果関係解析としては、数

千事象はまだまだ少なすぎた。ヒトの遺伝子数が数万、 各遺伝子のアイソフォームが 10個弱、

SNP が 10〜100 個。そして父方と母方から 1対ずつ受取る事による組み合せ(ハプロタイプ)も

併せると、事象数は容易に 100 万以上に膨れあがる事になる。さらにゲノムのメチル化等のデ

ータもここに加わる事になる。このためには、スパコンの計算速度に依存したアルゴリズムを

根本的に変更する必要があり、かつ利用者の利便性を考慮して研究室レベルで準備可能な計算

サーバー,または個人利用のパソコンでの実行を可能とする必要があった。 

 ベイジアンネットワーク推定には他の問題点も存在していた。ベイジアンネットワークで表

現される因果関係を計算機で推定する場合、基本的にある基準で最も優れたものを出力する。

基準としては、 ベイズ情報量基準や最小記述長がしばしば用いられるが、この基準で最も優れ

たものは必ずしも現実と整合しない。整合しない理由は、入力されるデータが少なかったり偏

りがあったり、 偶然の産物だったりと様々ではあるが、少なくとも生物情報学分野では推定さ

れた因果関係を過度に信頼する事はできない。そのため出力された因果関係を基に他のデータ

と照らし合わせたりしながら試行錯誤的に修正を行っていく事になる。この試行錯誤に対応可

能なアルゴリズム、および試行錯誤を可能とする高速化が必要であった。 

２．研究の目的 

 上述の背景に記載した問題点の解消、あるいは緩和を目的としたアルゴリズム等の提案を行

う。提案手法の有効性は各種生物学データを用いて検証する事を研究の目的とした。 

 ベイジアンネットワークはクラス NP (non-deterministic Polynomial) に属するため, 高速

計算を実現する多くのヒューリスティクスが提案されてきた。しかし実際に最も多く用いられ

る手法はランダムな初期ネットワークからの局所改善を繰り返す方法である。この方法はこの

方法は並列化には適しているものの、事象数の増加に従い探索される空間の割合が逆指数関数

的に減少する。従って事象数の増大には適していない。そこで本研究では、局所的な改善を繰

り返す方法ではなく、小規模だが網羅的に組み合わせた事象集合ごとに推定したベイジアンネ

ットワークに基づき、一度に全事象の因果関係を推定する手法を用いる事で、高精度かつ高速

に事象数の大きなベイジアンネットワークを推定する方法を用いる。またこの手法の小規模ベ

イジアンネットワークの組み合わせ部分の計算量を小さくする事により、試行錯誤を可能とす

るアリゴリズムとする。また、この試行錯誤によって疾患などの目的変数を説明する事象集合



の推定も可能となる。これらは、遺伝子の時系列発現プロファイル、ゲノムワイドの一塩基多

型およびメチル化頻度データを用いる事でその有効性を検証する。 

３．研究の方法 

 ベイジアンネットワークによる因果関係推定を可能とする事象数(N)は１０万程度を設定し

た。これを実現するためには計算量が N の多項式, それも最高次数を小さい値に抑える必要が

ある。そこで本研究で用いるアルゴリズムの計算量が O(N3)で収まるようにする。 計算量が

O(N3)となる律速部分は因果関係推定部になる。ここでは O(N3)個の独立した部分問題を計算し

ている。そのため多数の CPU コア, GPU を使った並列実装によってさらなる高速化を図る事が

できる。 

４．研究成果 

 提案したベイジアンネットワーク推定手法に対し、各種生物学データを適用した結果、その

有効性を明らかとしている。雑誌論文[1][6]および学会発表[19]では、マウスの間葉系幹細胞

から脂肪細胞および骨芽細胞への分化過程で採取した遺伝子発現プロファイルを使い、ベイジ

アンネットワークで遺伝子制御ネットワークを推定した上で、その比較解析を行っている。こ

の解析により２種類のデータを試行錯誤的に比較解析する事の有効性を明らかにしている。ま

た、上記論文では、時系列プロファイルに含まれる環境条件を複数集合に分離する方法の有効

性も明らかにしている。大腸菌が培地に含まれるブドウ糖を消費し尽くした後、栄養源を乳糖

に変更する過程を観測した遺伝子発現プロファイルがある。ベイジアンネットワークを用いる

事により生存環境が大幅に変化する時点、すなわちブドウ糖が枯渇する時点を同定する事がで

きる事を明らかにした。また、学会発表[18][42]では、因果関係推定を行う事象数を効率的に

削減する事を可能とする手法を提案し、乳がんに関連するヒト SNP を高精度に選択する事が可

能である事を示している。 
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