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１．研究計画の概要 
 個別化医療(オーダーメイド医療)を実現
するための情報統計力学的理論構築，手法開
発を行う．特に，患者の一塩基多型(SNP)デ
ータから haplotype 推定し，集団での haplo- 
type 頻度を構造解析・クラスタリングし，治
療効果との関連付けを行い，最終結果を採取
すべき SNP 座位へとフィードバックする理
論・手法を構築開発し，患者一人ひとりに応
じた診療を行うことを技術的に可能とする
道筋をつける．何れの情報処理ステップも，
データが高次元であるために従来の枠組み
では上手く扱えておらず，情報統計力学的手
法がブレークスルーになると期待される． 
 
２．研究の進捗状況 
 haplotype を推定する問題を研究している．
2008 年度には一塩基多型(SNP)データに基づ
く推定手法について英文論文が掲載された．
また，近年注目されつつあるコピー数多型
(CNV)データについても同様の haplotype 推
定が行える手法を開発し，英文論文を執筆中
である．また，近似を用いると，この推定問
題は統計力学的な二体相互作用モデルの基
底状態を求める問題に置き換え可能である
ことを発見し，これを学会報告した．推定精
度は既に開発した手法に比べて劣るものの，
高速計算が可能な点は有用である．今後， K
体相互作用モデルに一般化することで近似
精度を任意に設定できるよう拡張を行う予
定である． 
 Haplotype 推定に派生して生じた連鎖不平
衡(LD)指標に関する研究は，元になる SNP デ
ータに対して隠れ Markov モデルを構築し，
EM アルゴリズムでの解法を考案した．しかし

ながら，この手法では最適解がなかなか求ま
らず，モデルの評価まで至らなかった．この
ため，より強力な探索手法である遺伝的アル
ゴリズム等の適用を模索している． 
 遺伝子と疾患との関連を見出す研究につ
いては，多重検定と Fisher の正確確率検定
を組み合わせることで，従来用いられている
近似手法に比して，検定の有意度を表す p値
の正確な上界評価が可能であるというアイ
デアを考案した．現在，これを実装中である． 
 これら以外に情報統計力学的な課題につ
いて，Bayes 推定を用いた画像修復課題につ
いて，岡田真人教授との共同研究により英文
論文掲載に至った．また，適応的自然勾配法
を特異モデルにおいても使えるようにする
手法の開発については学会発表を行い，現在
英文論文を執筆中である．低密度パリティ検
査符号 (LDPC)についての新しい解法につい
ても樺島祥介教授との共同研究により学会
発表を行い，英文論文を投稿中である． 
 
３．現在までの達成度: ② 
 Haplotype 推定については，手法の開発と
いう意味では当初の目標は達成された．遺伝
子データと臨床データとの関連解析につい
ては，基本アイデアを固めた．  
 
４．今後の研究の推進方策 
 Haplotype 推定に関しては，背後にある統
計力学的な理解を今後更に深める必要があ
る．また，派生して生じた連鎖不平衡(LD)指
標に関する問題は，古くから未解決のため整
理が必要だと感じている．遺伝子疾患関連解
析は，今後，高速に解を求めるアルゴリズム
開発を行う． 
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〔その他〕 
ソフトウエア公開 
HaploBorder (SNP データより haplotype を推
定するソフトウエア) 
http://www.eb.waseda.ac.jp/m_inoue/down
loads/ 



 

 

 


