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研究成果の概要（和文）：本研究では，自己組織化マップと呼ばれるニューラルネットワークの拡張モデルに基
づき，微生物群集と環境の相互作用を明らかにする微生物群集解析手法の開発を目的した．距離型を含む自己組
織化マップと高階自己組織化マップにおいて，2つのデータ集合から共通の要因を推定するための新たな学習ア
ルゴリズムを開発した．人工データを用いた実験により，期待通りの結果が得られることを確認した．また，実
際の微生物群集データを用いた簡易的な実験において，開発したアルゴリズムの実データへの適用可能性を確認
できた．

研究成果の概要（英文）：The objective of this research was to develop a method for analyzing 
microbial community data based on an extended model of the self-organizing map. We developed a new 
learning algorithm for self-organizing maps including relational and higher-rank self-organizing 
maps to estimate common factors from two data sets. The proposed method was applied to artificial 
data sets and its performance was confirmed. In addition, the proposed method was applied to a real 
microbial community data set and the possibility of applying the proposed to real data sets was 
confirmed. 

研究分野：知的情報処理
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１．研究開始当初の背景 
 
近年，生体や自然環境における微生物群集
の生態を明らかにすることを目的として， 
Human Microbiome Project (HMP)や Earth 
Microbiome Project (EMP)など，遺伝子情報
に基づく微生物群集の解析が国内外で盛ん
に研究されている．試料から抽出した個々の
微生物は，個別の DNA 塩基配列で表現され，
各地点の微生物群集はDNA塩基配列の集合と
して表現される．HMP や EMP などの大型プロ
ジェクトとして，微生物物群集の生態の解明
が進められている一方で， そのデータ解析
手法については，数えるほどしか研究されて
おらず，国内ではほとんど見当たらない． 
HMP や EMP でも用いられている QIIME や 
mothur といった解析ツールでは，微生物群集
の解析手法として，クラスタリングに基づく
手法(OTU 頻度法)や系統樹に基づく手法
(UniFrac 法)などが用いられている．しかし
ながら，これらの方法は，DNA 塩基配列から
計算される距離データを，頻度情報や系統樹
に一度変換するため，クラスタリング手法や
系統樹の作成方法に解析結果が依存すると
いう問題とデータ変換による情報の損失と
いう問題がある．また，群集構造を特徴づけ
る要因の解析には，主成分分析(PCA)や古典
的多次元尺度構成法(MDS)などの線形手法が
用いられており，非線形性をもつ要因の解析
ができていない． 
申請者らは，距離データ集合間の類似性を
推定・可視化する距離型高階自己組織化マッ
プ(距離型SOM2)を腸内細菌群集の解析に適用
し，群集構造の類似性を推定できることを示
している．距離型 SOM2の特長は，情報を歪め
ることなくDNA塩基配列から計算される距離
情報から群集間の類似性を直接推定できる
点である．しかしながら，距離型 SOM2による
解析では，微生物群集を特徴づける要因を明
らかにできていなかった． 
 
２．研究の目的 
 
本研究は，自己組織化マップと呼ばれるニ
ューラルネットワークの拡張モデルに基づ
き，微生物群集と環境の相互作用を明らかに
する微生物群集解析手法の確立を目的とす
る．具体的には，微生物群集を表す DNA 塩基
配列の集合と，多変量の環境データという異
なる種類のデータを統合し，微生物群集を特
徴づける環境要因を推定する自己組織化ニ
ューラルネットワーク(異種データ統合型 
SOM2) のアルゴリズムを開発する． 
 
３．研究の方法 
 
本研究課題では，異種データ統合型 SOM2

を開発するために，以下の 3項目について取
り組んだ． 
  

(1) 微生物群集解析手法を評価するための
シミュレーション環境の構築 

(2) 微生物データと環境データという異な
る種類のデータを統合するための学習
方法についての検討 

(3) 実際の微生物群集データによる開発ア
ルゴリズムの検証 

 
４．研究成果 
 
【平成 27 年度】 
平成 27 年度は，(1) 微生物群集解析手法
を評価するためのシミュレーション環境の
構築と(2) 微生物データ(DNA 塩基配列に基
づく距離データ)と環境データ(多変量デー
タ)という異なる種類のデータを統合するた
めの学習方法について検討を行った． 
微生物群集解析は，微生物の遺伝子情報と
環境データから，環境要因による微生物群集
構造(微生物の数と種類)の変化を明らかに
する探索的データ解析である．正解が存在し
ない状況で解析を行うため，解析手法の有効
性を定量的に評価できないという問題があ
る．本研究では，実際の微生物の DNA 塩基配
列の距離に基づき，微生物間の距離を定義し，
環境要因によって微生物群集構造が変化す
るシミュレーション環境を構築した．図 1に
シミュレーション方法の基本概念図を示す． 
研究申請当初は，このような方法はあまり
取られていなかったが，現在ではモックデー
タセットと呼ばれる人工的なデータを生成
する方法として，同様のシミュレーションで
の評価が行われている．しかしながら，モッ
クデータセットは，微生物の数と種類を変化
させたデータセットを実際の微生物群集デ
ータから作り出す方法であり，距離に基づい
ているデータという点では，本研究の方法は
それらとは異なる． 

 

図 1. シミュレーション方法の概念図 

 
学習方法については，距離型 SOM2の学習に，
環境データを2次的な情報として取り入れる
方法として，以下の 3つの方法について検討
した． 
 
(a) 距離型SOM2の上位ユニットに2次情報を
独立して学習させる方法 

(b) 距離型 SOM2 で用いる距離尺度(勝者決
定)に 2次情報を反映させる方法 

(c) 距離型SOM2の参照ベクトルの更新式に2
次情報を反映させる方法 



検討の結果，(b),(c)について，引き続き，
検討を行うこととした． 
 
【平成 28 年度】 
昨年度に引き続き，距離型 SOM2の学習にお
いて，微生物群集データに付属する 2次的な
情報を効果的に学習に反映させる方法を検
討した．具体的には，2 つのデータ集合から
共通する潜在変数を推定する手法である正
準相関分析，文書データから潜在トピックを
推定する手法であるトピックモデル，データ
の処理目的に適した距離をデータから学習
する距離計量学習などの観点から，異種デー
タを統合するための学習方法について検討
を行った．トピックモデルは，潜在的な離散
変数を推定する方法として，本研究と関連性
がある．しかしながら，潜在的な微生物のグ
ループ（共起する微生物の種類）を見つける
ことができるが，本研究とは解析の目的が異
なった．距離計量（メトリック）学習方法を
行う手法は，距離型 SOM2が解析するデータが
距離データであるため，メトリック学習を行
うことができない点が問題となった．以上の
検討の結果，正準相関分析に基づく方法が，
本研究の目的に適していることが明らかに
なった．しかしながら，正準相関分析に基づ
く方法は，距離データに対しては，直接適用
できないため，距離データを取り扱う距離型
SOM2に適した形へ改良する必要があった． 
 
【平成 29 年度】 
 
平成 29 年度は，昨年度までに検討した正
準相関分析に基づく方法を，距離型 SOM2に適
した形へと改良した．具体的には、距離型を
含む自己組織化マップと高階自己組織化マ
ップにおいて，2 つのデータ集合から共通の
要因を推定するための新たな学習アルゴリ
ズムを開発した． 
提案手法では，同じ対象から得られたデー
タに対して勝者が一致するように，2 つのデ
ータ集合 X, Y を学習する．図 2 に提案手法
の概念図を示す．自己組織化マップまたは高
階自己組織化マップが，共有参照ベクトル
(近傍係数)を介して，相互に影響を与えなが
ら、交互に学習を行う． 
図 3，図 4 に人工データによる開発アルゴ
リズムの動作確認の結果を示す．共通因子と
して，1 次元の潜在変数を仮定し，潜在変数
から S状と V状の 2次元の人工データを生成
した．図 3 は，2 つの SOM を用いて，2 つの
データ集合 X, Y をそれぞれ独立に学習した
結果である．独立に学習した場合には，S 状
と V状のデータ分布を近似できておらず，潜
在変数を推定できていない．図 4は，提案手
法による学習結果である．提案手法では，S
状と V状のデータ分布を近似できており，潜
在変数を推定できていることがわかる．人工
データを用いた実験により，期待通りの結果
が得られることを確認した． 

 
図 2. 提案手法の概念図 

 

図 3．従来の SOM による学習結果 

 

図 4．提案手法による学習結果 

 
図 5. 腸内細菌叢データの解析結果 

また，実際の微生物群集データを用いた簡
易的な実験において，開発したアルゴリズム
の実データへの適用可能性を確認した．微生
物群集データとして，健常成人 29 名の腸内
細菌叢データと，血液検査データを用いた． 
血液検査データは，赤血球数，白血球数，ヘ
モグロビンなどの血液スコア 13 項目と，リ
ンパ球数，CD2 陽性細胞数などの免疫スコア
6項目から構成される． 



 

図 6. 血液検査データの解析結果 
 
図 5に開発した学習アルゴリズムによる腸
内細菌叢データの解析結果を，図 6に血液検
査データの解析結果を示す．図中の番号は，
被験者番号を表す．図 5は，腸内細菌叢の構
造(数と種類)の違いを表しており，図 6はそ
れに対応する血液検査データの変化を示し
ている．2 つの結果から，微生物群集の構造
と血液検査データの関係性を推測すること
ができる． 
今後は，様々な実データを用いた検討が必
要である． 
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