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研究成果の概要（和文）：各個体が時間の経過などに応じて繰り返し計測値を得た経時測定データから，有効な情報を
集約して抽出するための統計的モデリング手法の開発を行った．本研究では特に，経時測定データを関数として処理し
解析対象とする関数データ解析において，モデル推定と同時に変数選択を行うことができるスパース正則化を適用する
ための推定，評価の手順を構築した．さらに，提案手法を実際のデータへ適用し，手法の有効性の検証や新たな知見獲
得を行った．

研究成果の概要（英文）：I have developed some statistical modeling strategies for repeated measurement or 
longitudinal data in order to extract important information from data. In this work I focused on two 
topics; functional data analysis and sparse regularization. The basic idea behind functional data 
analysis is to express longitudinal data in the form of a function and then draw information from a set 
of functional data. I applied sparse regularization techniques to several statistical models for 
functional data in order to estimate model and select functional variables simultaneously. I also derived 
algorithms for estimating parameters and model selection criteria for evaluating the estimated models. 
The proposed methods were applied to the analyses of real data sets and then examined the effectiveness 
of the methods.
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１．研究開始当初の背景 
近年の計算機の発展に伴い、様々な分野で

可能な限り多くの情報を保存しようと大規
模なデータが取得されるようになってきた。
これに伴い、データの構造が多種多様化・複
雑化の傾向を見せており、従来から用いられ
ている統計手法を直接適用することが困難
になりつつある。このようなデータを解析す
るために、「関数データ解析に基づく繰り返
し測定データ解析」と「スパース正則化によ
る次元圧縮」という 2 つのテーマを軸にして
研究を進めた。 
 
２．研究の目的 
１つの個体が時点の経過や位置の変化など
に応じて複数の観測値を得た形式のデータ
は「繰り返し測定データ 」と呼ばれている。
現在の計算機の発展に伴う計測規模の拡大
により、このような形式のデータの観測は増
加しつつある。繰り返し測定データは、その
特性からしばしば従来の多変量解析手法を
直接適用することが困難となる。繰り返し測
定データに対するアプローチの一つである
関数データ解析は、離散時点で観測されたデ
ータを関数化処理し、得られた関数をデータ
として扱う解析方法である。この手法を適用
することでデータの情報を効率的に集約し、
統計解析手法が容易に適用できるようにな
る。 
また、スパース正則化は、回帰モデルの係数
パラメータに L1 ノルム等の制約を課した推
定法で、制約の性質からモデル推定と変数選
択を同時に行える手法として近年の統計科
学の分野で最も多く利用されている手法の
一つである。 
本研究では、繰り返し測定データに対する統
計的モデリング手法として、次の研究を構想
した。 
 
（１）多群、すなわち３群以上の関数データ
判別モデルに対してスパース正則化を適用
することで、適切に変数選択を行うための制
約の形状について検討する。加えて、各変数
がどの群の判別に寄与しているかの選択、つ
まり決定境界の選択のための制約について
も研究する。 
 
（２）説明変数および目的変数が共に関数デ
ータとして与えられた回帰モデルを拡張し、
目的変数が多変量の関数データで与えられ
た関数多変量回帰モデルに対する推定、評価
法を導出する。 
 
３．研究の方法 
（１）多群判別モデルに対するスパース正則
化に関する先行研究では、スパース制約の効
果を十分に発揮することができず、不要な変
数をモデルから除去できる保証がない。これ
に対して本研究では、group lasso の考え方
を適用してパラメータをグループ化するこ

とで、群間のパラメータを同時に 0 に縮小す
る制約を構築する。さらに、構築した制約に
基づく推定アルゴリズムや、推定されたモデ
ルを予測の観点から評価するための評価基
準を導出する。推定および変数選択に関する
精度や安定性を既存の制約と比較するため、
数値実験を行い、さらに、医学データの解析
を通して複数種類の疾病の判別を試みる。 
 
（２）説明変数と目的変数が共に多変量の関
数データとして与えられた場合、変量間の関
係を表現するための回帰モデルを構築する。
関数データとして与えられた変数は基底関
数展開によって表されるとし、パラメータの
推定問題を簡略化させる。推定されたモデル
を評価するための基準として、情報量および
ベイズアプローチの観点から導出されたモ
デル評価基準を、多変量回帰モデルの枠組み
で導出する。 
 
４．研究成果 
（１）関数データに対する多群ロジスティッ
ク回帰モデルに対して、適切に変数選択また
は決定境界の選択を行うための制約として、
多変量回帰モデルの推定のために提案され
ていたものを拡張してそれぞれ導出した。提
案した２種類の制約は、解析目的（変数選択、
決定境界選択）に応じて使い分けることが良
いと考えられる。これらの制約を、経時測定
された遺伝子発現データの解析に適用する
ことで、変数選択または決定境界の選択が適
切に行われていることを検証した。今後の展
望として、２種類の制約を包括し一般化した
新たな制約の構築が考えられる。 
 
（２）繰り返し測定データとして与えられた
説明変数と目的変数との因果関係を明らか
にする回帰モデルの一つである変化係数モ
デルに対して、スパース正則化を適用するこ
とでモデル推定と変数選択を同時に行う方
法を提案した。一般的に、変化係数モデルや
スパース正則化に基づく推定では、推定量を
解析的に導出することは困難である。そこで
本研究では、推定アルゴリズムとして
coordinate descent algorithm を適用した。
これにより、変化係数モデルに対して逐次的
に各説明変数の係数を推定することができ
る。そして、提案手法を医学のデータに適用
した結果、疾病の進行に関連のある情報を適
切に選択することができた。 
 
（３）説明変数と目的変数が共に時間の関数
データとして与えられた場合、これらの関係
をモデル化する関数回帰モデルにおいて、特
に時間の因果関係を考慮に入れたモデルに
対する推定方法について研究した。ここでは、
モデルに含まれるパラメータを、スパース正
則化を用いて推定する方法を提案した。提案
手法を気象学のデータへ適用し、台風の進路 



 
図１ スパース正則化に基づき推定された係数曲面 

 
に影響を与えていると考えられる情報の選
択を行った。図１は、提案手法を適用するこ
とで推定された、６個の説明変数に対する係
数曲面である。本手法を適用することで、２
番目（中央上）の係数が零関数として推定さ
れている。これは、対応する説明変数が目的
変数に影響を与えていないことを示してい
る。 
 
（４）関数データとして与えられた説明変数
と、スカラーとして与えられた目的変数がい
ずれも多変量データのとき、これらの関係性
を包括的にモデル化する関数多変量回帰モ
デルに対して、スパース正則化を適用するこ
とで説明変数を選択する方法について研究
した。関数多変量回帰モデルでは、一つの説
明変数に関連するパラメータが複数与えら
れるため、スパース正則化を用いて変数選択
を行う場合、その制約の形状が重要となる。 
本研究では、その形状を構築するとともに、
パラメータの推定量を導出するためのアル
ゴリズムを、既存のアルゴリズムを拡張して
導出した。そして、提案手法を近赤外線スペ
クトルデータの解析に適用した。肉標本に対
して照射された近赤外線スペクトルの吸収
率は、その肉の成分含有量と関係があること
が知られている（図２）。本研究では、スペ
クトルデータを関数データとして扱い、さら
にこの微分データを含めて説明変数とし、３
種類の成分含有量を目的変数として関数回
帰モデルを構築した。そして、提案手法を適
用することで、何次の微分情報が成分含有量
に関連しているかを調査した。 

図２ スペクトルデータ（左）と成分含有量（右）とのモデル化 
 
（５）スパース正則化に関する最近の研究に、
bi-level selection とよばれる手法がある。こ
れは、説明変数がいくつかのグループに分割

される場合、説明変数をグループとして一括
して選択し、かつ個々の変数も同時に選択す
るための方法であり、遺伝子データ解析など
に応用されている。本研究では、これまでに
提唱されてきた複数のbi-level selectionの手
法に対して、予測精度および正しい変数を選
択する精度を数値的に比較、検証した。その
結果、制約の種類に応じて予測、変数選択の
精度の観点から特徴に違いがあることが明
らかになった。今後の課題として、bi-level 
selection を研究成果（１）で述べた研究に応
用することで、変数と決定境界を同時に選択
するための手法を構築することが考えられ
る。 
 
（６）難病に指定されている多発性硬化症に
対する治療の効果に関連がある遺伝子の選
択を行うための判別手法を提案した。データ
として、治療直後から経時的に測定された遺
伝子発現量が得られている。本研究ではこれ
らを関数データとして扱い、さらに、治療の
効果の有無を判別するためにロジスティッ
ク回帰モデルを適用した。そして、判別に影
響を与えている変数（遺伝子）を、スパース
正則化を用いて選択した。提案した手法を上
記データの解析に適用した結果、生物学的に
重要であると考えられている遺伝子を、統計
モデルに基づく解析によって重要なものと
して抽出することに成功した。図３上がその
遺伝子の発現量の、各患者における経時変化
を図示したものである。黒は治療により改善
が見られた群、赤は改善が見られなかった群
である。また、図３下は関数ロジスティック
回帰モデルを適用することで得られた係数
曲線の推定量である。この曲線が絶対値の意
味で大きい時点が、判別への寄与が特に大き
い期間を示している。 
本研究で扱ったデータは、あらかじめ遺伝子
の数が限定されていたが、全ての遺伝子に対
する網羅的解析を行う場合、今回のモデルを
直接適用することは困難となる。そこで、変
数のスクリーニングを導入した二段階推定
を行うことが今後の課題である。 

図３ 多発性硬化症患者に対する遺伝子発現量（上）と 
推定された判別モデルの係数曲線（下） 
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（７）繰り返し測定データを関数データ化す
るための方法の一つに、混合効果モデルを用
いるものがある。本研究では、混合効果モデ
ルに基づく関数データ化の過程で得られる
ランダム効果関数を対象とした、関数データ
のクラスタリング方法を提唱した。ランダム
効果関数に限定することで、各個体に特有の
変動のみに着目したクラスタリングを行う
ことができる。提案した手法を、環境学や気
象学などのデータに適用し、安定したクラス
タリング結果が得られていることを確認し
た。 
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