
東京工業大学・情報理工学院・教授

科学研究費助成事業　　研究成果報告書

様　式　Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９ （共通）

機関番号：

研究種目：

課題番号：

研究課題名（和文）

研究代表者

研究課題名（英文）

交付決定額（研究期間全体）：（直接経費）

１２６０８

基盤研究(B)（一般）

2022～2020

複数項目の値の変動に依存し動的に出現が変化する項目の予測の実現と評価

Implementing and Evaluating Prediction of Dynamical Item Appearance Depending on
 Fluctuation of Multiple Item Values

１０２４２５７０研究者番号：

横田　治夫（Yokota, Haruo）

研究期間：

２０Ｈ０４１９２

年 月 日現在  ５   ６ １２

円    13,400,000

研究成果の概要（和文）：大量の履歴データのシーケンス中の複数項目の値の変動に依存して項目の出現が動的
に変化する場合、次に発生する項目を根拠とともに予測することは、従来の手法では十分ではなかった。本研究
では、同時に発生する複数の項目の値の変動を解析し、次に発生する項目をその根拠とともに予測する手法を提
案し、実際に蓄積された電子カルテの履歴に適用し、複数の検体検査項目と、その値の変動から、次に実施する
検査の項目や、医療指示の内容の予測を行う手法を実現し、評価を行った。さらに、シーケンス解析の手法を拡
張し、複数の医療機関間や、時期による頻出医療指示のシーケンスの違いを数値的に比較し可視化する手法に発
展させ評価を行った。

研究成果の概要（英文）：When the occurrence of items dynamically changes depending on the variation 
of values of multiple items in a sequence of large amounts of historical data, predicting the next 
occurring items with evidence is not sufficient with conventional methods. In this research, we 
propose methods to analyze the sequential patterns in the values of multiple items that occur at the
 same time, and to predict the items that will occur next along with their statistical basis. Based 
on the specimen inspections and their value fluctuations, we realized and evaluated a method for 
predicting the specimen inspections to be performed next and the content of medical orders. In 
addition, we extended the sequence analysis method to develop a method that numerically compares and
 visualizes the differences in the sequences of frequent medical orders between multiple medical 
institutions and depending on the time period.

研究分野：データ工学
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
深層学習による予測や推薦の研究が盛んに行われているが、医療等の場面では予測や推薦の根拠を示すことが求
められ、深層学習では根拠を示せないため説明可能深層学習の研究も行われているがまだ十分とは言えない。一
方、シーケンシャルパターンマイニングでは、パターンの発生頻度を根拠とした予測や推薦が可能となるが、項
目の出現がシーケンス中の多数項目の値の変動に依存する場合にはこれまで対応できていなかった。本研究で
は、クラスタリングと特性ベクトルを用いてその課題を解決し、実際の電子カルテデータを用いてその効果を示
すとともに、複数医療機関や時期の違いについても解析する手法を提案し、その学術的・社会的意義は高い。

※科研費による研究は、研究者の自覚と責任において実施するものです。そのため、研究の実施や研究成果の公表等に
ついては、国の要請等に基づくものではなく、その研究成果に関する見解や責任は、研究者個人に帰属します。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
 
１．研究開始当初の背景 
 
ビッグデータという言葉が表すように、我々の身の回りには大量のデータが生成・蓄積され、
解析の対象となり、多様な用途に供されている。その中でも、様々な履歴のデータは、蓄積する
ことで単調にデータ量が増加して大容量化するとともに、履歴中のシーケンスを解析すること
で傾向等を知ることが可能となり、様々な予測や推薦等の広範な需要があり、重要度が増してい
る。 
近年は、深層学習による予測や推薦の研究が盛んに行われているが、医療等の場面では予測や
推薦の根拠を示すことが求められる。現状の深層学習では根拠を示せないため説明可能深層学
習の研究も行われているがまだ十分とは言えない。一方、シーケンシャルパターンマイニング
（SPM）を用いたアプローチでは、パターンの発生頻度を根拠とした予測や推薦が可能となる
が、項目の出現がシーケンス中の多数項目の値の変動に依存する場合にはこれまで対応できて
いなかった。例えば、医療における実際の検体検査の項目は 1,400 を超え、それぞれの検査結
果に依存して次の検査項目が決まるが、そのようなパターンの頻度を出すことはできていなか
った。 
 
２．研究の目的 
 
本研究では、SPMにおいて、同時に出現する複数の項目をグループとして扱い、その要素と
なる各項目の値をクラスに分け、クラスの列をグループの特性ベクトルとし、グループのシーケ
ンスへの特性ベクトルの変動による依存関係を検出することで、次のグループの変化の予測を
行い、推薦につなげるアプローチの提案と、その実証とその展開を目的とする。 
 
３．研究の方法 
 
 提案アプローチの適用例として、実際の電子カルテデータベースに含まれる検体検査項目
の履歴を対象に、複数の検査結果の値の変動による次の検査項目の予測および推薦の実験を行
い、その効果の実証を試みると同時に、医療オーダーシーケンス解析にも展開する。 
非常に簡略化した検体検査のシーケンスの例として、以下の図１に肝機能の血液検査の例を
示す。検査項目のγ-GTP、ALP はそれぞれ基準値範囲 [9-109]、[117-350] 内で、GOT(AST)、
GPT(ALT)がそれぞれの基準値範囲 [13-33]、[8-42] より高い値に変化した場合に、HBs 抗原、
HC 抗体の検査を行うべきであるが、γ-GTP も高い場合には追加検査ではなく飲酒の指導を行う
べきであるとする。その場合、追加で行われるどの検査項目、あるいは不要となる検査項目（例
では LDL）が、それ以前のどの検査項目の値に依存しているのかを抽出する必要がある。これは、
GOT、GPT、HBs といったそれぞれの検査項目のシーケンスの出現頻度だけ見ていても抽出できな
いし、それぞれの検査項目の値の変動だけ見ていても抽出できない。 

 
本研究では、まず、同時に発生する複数の項目を項目のグループとして扱うと同時に、グルー
プの要素となる各項目の値を大まかなクラスに分け、そのクラスの列をそのグループの特性ベ
クトルとして、グループのシーケンスと値のグループの特性ベクトルの変動の依存関係の抽出
を行い、予測の評価を試みる。 
具体的に、図１の医療検査の例を用いて本研究のアプローチを考える。同時に出現している
GOT、GPT、γ-GPT、ALP、LDH、LDL といった血液の検査項目をグループ G1 とし、値のクラスで
構成されるグループの特性ベクトルを V1=(N, N, N, N, N, N)とする。ここで、正常値は N で、
異常値は基準値からの相対的な差によって、高い場合には H1~H4、低い場合には L1~L4 といっ
たクラスとして表し、特性ベクトルを構成する。図１ に示した例では、同じ G1 のグループで、
GOT が H1、GPT が H2、それ以外の項目は正常値の範囲とする特性ベクトル V2=(H1, H2, N, N, N, 
N)となる。このグループ G1 の特性ベクトルの変化（V1→ V2）に依存して、新たに HBs と HC の
検査項目を加え、不要となる LDL の検査項目を外す場合、それに対応したグループ G2 が生成さ
れ、対応する特性ベクトルが V3=(H1, H3, N, N, N, N, H1)となる。 

GOT [13-33] 95   H1
GPT [8-42] 510 H3
γ-GPT [9-109] 21
ALP [117-350] 300
LDH [119-229] 90
HBs -
HC +     H1

GOT [13-33] 15
GPT [8-42] 17
γ-GPT [9-109] 20
ALP [117-350] 290
LDH [119-229] 150
LDL [-119] 105

GOT [13-33] 90   H1
GPT [8-42] 120 H2
γ-GPT [9-109] 22
ALP [117-350] 280
LDH [119-229] 140
LDL [-119] 106

図１複数の値の変動により項目の出現が動的に変化する場合のパターンと推薦の例

追加

Ｇ1(V1) Ｇ1(V2) G2(V3)

削除

推薦



なお、基準値やクラス分けは、適用分野によって異なるため、適用分野の専門家の意見を取り
入れて設定することとするが、一度設定した後は基本的には変更はないものとする。また、場合
によってはクラス分けをせず、元の値をそのまま使った方がよい場合がある可能性もあるが、本
研究を進めて行く中で特性ベクトルの構成についての検討を深める。さらに、同様のシーケンス
を生成する特性ベクトルの要素は、必ずしも全く同一とは限らない。例えば、GOT や GPT のクラ
スが H3、あるいは H4といったクラスになる場合もあるかもしれないし、ALP が異常値を示す場
合もある。つまり、特性ベクトルとして同一ではなくても、類似した特性ベクトルの変動による
シーケンスの遷移の頻度を見る機能を取り入れる。 
上述のアプローチを実現するためには、まず、同時に出現する複数の項目をグループ化する。
そのため、同時に出現する項目の頻度を求め、クラスタリングを行い、項目グループを構成する。
次に、項目グループを単位とした SPM を行い、項目グループの推移の頻出パターンを抽出する。
その際、同一あるいは類似の項目グループが連続して現れる場合には無視する。続いて、項目グ
ループの推移における特性ベクトルの依存性を検出する。この時、前述したように、類似特性ベ
クトルをまとめる機能も実現する。この抽出結果に基づき、項目グループの推移と特性ベクトル
の変動から、次に発生すべき項目グループの予測を行い、推薦する。流れを図２に示す。 

 
４．研究成果 
４．１ 検体検査項目推薦 
４．１．１ 対象データ 
本研究では宮崎大学医学部附属病院の電子カルテシステムに記録されている、2015 年 1 月 1 
日から 2018 年 4 月 20 日の範囲の実際に使用された検体検査の履歴データを対象とした。この
検査履歴データは宮崎大学医学部附属病院で使用されている電子カルテシステム WATATUMI によ
って取得されており、個人情報保護の観点より患者を一意に特定できるような情報を含まない。
対象データセットのシーケンス数、検査項目数等の情報を表 1に示す。 
 

表１ 対象検体検査データセット 
マイニング用シーケンス数 9,344 
マイニング用検査データ数 42,099 
テスト用シーケンス数 290 
テスト用検査データ数 1,854 
検査項目の種類 1,474 
代表検査項目の種類 995 

 
４．１．２ 検査結果による次の検査項目推薦結果 
 表１の検体検査履歴データから抽出したデータのうち 5%のシーケンスをランダムに選んでテ
スト用データとし、残りの 95%のデータでクラスタリングし、パターンマイニングを行った後、
テスト用のシーケンスの各データを入力として推薦を行い、適合率、再現率の評価を行った。 
クラスタリング手法として DBSCAN を用い、パラメータを Eps=1.42, MinPts =30 としたとこ
ろ、検査データの分類の結果、検査タイプ 0~58 の全 59 タイプに分類された。この検査タイプ
を用いて提案手法によりシーケンスを解析し、推薦を試みた。このとき、推移ルールは入力デー



タと類似度が高いもの上位 3つを選び、推移後検査タイプの重複を省いて、類似度が高い順に推
薦した。入力検査タイプ毎の推薦検査タイプ適合率・再現率・F値を図３に示す。検査タイプに
より推薦の精度が高いもとの低いものがあることがわかる。これは、検査のタイプにより、パタ
ーンとして次に行う検査項目が決まるものと、一般的な検査タイプで次に様々な検査が行われ
るものがあることを示している。 
 

 
図３ 入力検査タイプ毎の推薦検査タイプ適合率・再現率・F値 

 
推薦の具体例として、入力の検査タイプの type45 の検査結果に対して、type45→type34 と
いうルールが適用され、実際に次に実施された検査が type34 であった例を図４に示す。これ
は、手術前に行う検査内容であり、正解との差分になっている項目（背景色を変更している）は
心電図検査で、項目に含めないこともある検査項目であり、選択したテストセットでは含まれな
いパターンであった。医療関係者による確認では、現実に即した結果という判断を得ている。 



図４ 推薦の具体例（type45 の検査タイプに対し type34 を推薦した場合の差異） 
 
４．２ 医療オータシーケンスへの展開 
以上の単一医療機関の医療指示、検体検査のシーケンスの解析を発展させ、複数医療機関のシ
ーケンスの比較を行うことで、医療機関による差異から、医療機関の特色や、他の医療機関のや
り方を参考にした改善等につなげることも可能となる。千年カルテプロジェクトといった活動
で、実際に複数医療機関の医療データも収集されつつある。 
しかし、単一医療機関の中でもバリアントが存在することからバリアントを考慮した医療機
関間のシーケンス比較が必要となる。本研究では、複数の医療機関のバリアントの共通部分を抽
出し、その共通部分からの差異を提示するために、最長共通サブシーケンスバリアント（LCSV: 
Longest Common Subsequence Variant）と、それを用いた併合シーケンスバリアント（MSV: Merged 
Sequence Variant）を提案している。LCSV は，従来の最長共通サブシーケンス(LCS: Longest 
Common Subsequece) をバリアントを扱えるように拡張したもので、MSV は LCSV を用いてノー
ドに医療機関のラベルを付け、共通部分とそれぞれの医療機関のシーケンスを区別できるよう
にしたものである。 
実際に複数医療機関の経皮的冠動脈インターベンション(PCI: Percutaneous Coronary 
Intervention) を受けた患者および COVID-19 の患者の入院期間中に行われた医療指示履歴を対
象に，LCSV と MSV を求め、医療機関の違いによる医療オーダーの差異を可視化している。また、
医療機関の差異だけでなく、COVID-19 の感染波間の違いに関しても同様に LCSV と MSV を求め
差異を可視化している。さらに、バリアント間の差異を数値化し、その変動を見ることで、COVID-
19 に対する医療オーダーが変化した時点の特定することも可能にした。 
以上、本研究において医療支援を行うために、医療情報のシーケンスを解析する手法を明らか
にした。この成果は、医療情報だけでなく、広くシーケンス解析に適用することができる。 
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