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研究成果の概要： 

 近年、遺伝子に関する網羅的な実験結果が広く公開される様になってきた。本研究では数千

個の遺伝子に対して行われた遺伝子発現、蛋白質発現、塩基配列、アミノ酸配列などのデータ

を非計量多次元尺度構成法を用いて解析して、遺伝子の機能などを解明する研究を行った。こ

の結果、この様な様々なデータに対して、非計量多次元尺度構成法を用いた研究が非常に有効

であることを確認した。 
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研究分野：総合領域 

科研費の分科・細目：情報学・生体生命情報学 

キーワード：非計量多次元尺度構成法、ゲノム科学、マイクロアレイ、Barcode of Life、DNA 

copy number 異状、プロテオミクス、シアノバクテリア、概日周期、 

 
１．研究開始当初の背景 

 ゲノム科学の進展に伴い、非常に多くの網
羅的なデータが公開されるようになってき
た。この様な状況で、数千個の遺伝子に対す
る大規模データを解析する手法の開発が求
められてきた。 
 
２．研究の目的 

 非計量多次元尺度構成法は、本来、社会科
学で広く用いられてきた解析手法であるが、
これをゲノムサイエンスに用いることによ
り、unsupervised(先見知なき)な解析手法と

してこれを用いることを目的とした 

３．研究の方法 

 インターネット上で公開されている様々
なゲノム科学における網羅的な実験データ
を収集し、非計量多次元尺度構成法を用いて、
遺伝子の機能などを予測したりできるかど
うかを試し、どの様な場合に、非計量多次元
尺度構成法を用いることができるのかを解
明した。 

 

４．研究成果 
以下のような諸データに対して、非計量多次
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元尺度構成法を適用して、良い結果を得た。
Barcode of Life と高次分類群の関係、がん細
胞のマイクロアレイによる判別、プロテオミ
クスとマイクロアレイのメタ解析、DNA 

copy number 異状のマイクロアレイデータ
に折る解析、シアノバクテリアの概日周期な
ど 

(1)Barcode of Life と高次分類群の関係、 

Barcode of Life は種分類を形態ではな
く、DNA の塩基配列で行おうという画
期的なプロジェクトであり、動物につい
ては DNAのどの部分を Barcode of Life

とみなせば、種同定がよくなるかという
研究が行われている。今回、われわれは、
これを高次分類にも用いることを計画
し、塩基配列間の順位を距離として用い
ることで高次分類群の判別効率が著し
く上昇することを見出した。また、順位
を距離とした場合の可視化には非計量
多次元尺度構成法が適当であるという
ことを見出した。 

 

(2)がん細胞のマイクロアレイによる判別、 

良性と悪性（転移）の腫瘍の判別は難し
く、これをマイクロアレイの結果を持ち
いて行おうという研究がなされている。
我々は、マイクロアレイによる遺伝子発
現プロファイルを非計量多次元尺度構
成法で解析してから判別分析を行うこ
とで、従来の遺伝子選択を伴う方法と同
等以上の成果を上げることができるこ
とを示した。 

 

(3)プロテオミクスとマイクロアレイのメタ
解析、 

プロテオミクスとマイクロアレイは、共
にコーディング RNA の発現レベルを解
析する実験手段であるが、転写と翻訳レ
ベルでの観測であるため、必ずしも一致
しない。我々は非計量多次元尺度構成法
を用いてからメタ解析を行うことで両
者の共通部分を抽出することに成功し
た。 

 

(4)DNA copy number 異状のマイクロアレ
イデータに折る解析、 

  DNA copy number 異状は、重要な原因
である。本研究ではマイクロアレイのデ
ータから、コピー数異状を起こしている
遺伝子を同定することに成功した。Copy 

number 異状を起こしている遺伝子は、
染色体ごとに自動的に非計量多次元尺
度構成法による埋め込み空間内でクラ
スター化した。 

 

(5)シアノバクテリアの概日周期 

シアノバクテリアは、概日周期をもつ、

唯一の原核生物である。ルシフェラーゼ
を用いた遺伝子発現変異体を網羅的に
作成した発光実験の結果を非計量多次
元尺度構成法で解析し、振動が日周期と
夜間の抑制によることを見出した。 
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