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研究成果の概要（和文）：次世代シーケンサーやマイクロアレイなど、多次元データを用いた大規模データ産生
システムの医療への応用が進んでいる。これらの多次元データから数理モデルを作成し、臨床診断への応用が期
待されている。本研究では、これらの多次元データから、複数のマーカーを選択し、これらを組み合わせた数理
モデルを作成する方法を確立することを目的とした。本研究では、精神神経系疾患を対象とし、それらの患者か
らの血液検体からのDNA、RNA試料を用いて分析を行い、そのデータをもとに、変数選択、モデル作成および最適
化などを行い、高精度な数理モデル作成法を確立した。

研究成果の概要（英文）：Clinical application of large-scale data analysis systems for 
multidimensional data, including next generation sequencer and micro-array, is progressing. 
Mathematical models with multidimensional data and its application to clinical diagnosis is 
promising. In this research, we aimed to establish a method to select multiple variables from these 
data and to create a mathematical model combining these markers. In this study, we analyzed 
psychiatric diseases using DNA and RNA samples from blood specimens from the patients, and performed
 variable selection, mathematical modeling and  optimization. And finally we established a high 
precision mathematical modeling method.

研究分野： 生命・健康・医療情報学

キーワード： 数理モデル化　変数選択　モデル最適化　次世代シーケンサー　マイクロアレイ　高次元データ　精神
神経系疾患　臨床診断薬

  ２版



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 

１．研究開始当初の背景 
 生命科学分野では次世代シーケンサーや
マイクロアレイなど、多数の説明変数を持つ
高次元で大規模なデータ産生システムが開
発・普及し、臨床診断や予後予測、副作用予
測、創薬、ゲノム育種などに応用が進むこと
が期待される。 
 このようなデータをもとに多数の説明変
数か数理モデルを作成し、表現型を予測する
方法を確立することは非常に重要である。 
 うつ病などの精神神経系疾患は、現在原因
が不明で、分子的な診断マーカーがなく、医
師の問診のみで診断が行われている。しかし、
投薬などは客観的な診断が必要で、分子的な
エビデンスに基づいたマーカーと精度のい
い数理モデル作成の開発が望まれている。 
 また、これらの数理モデル作成法は、臨床
診断以外にも、大規模データを用いた農作物
の生育予測や環境アセスメントにも応用で
きる広い適用範囲が期待される。 
 
２．研究の目的 
 本研究では、次世代シーケンサーやマイク
ロアレイ、定量 PCR などの高次元大規模デー
タから数理モデリングし、チューニングする
方法を確立することを目的とする。材料とし
ては主に、精神神経系疾患であるうつ病や総
合失調症のデータを用いるが、そのほか、ガ
ンのデータ、菌類およびコケなどのデータを
用い、その汎用性も示すことを目的とする。 
 
３．研究の方法 
 うつ病患者そのほかの精神神経系疾患患
者及び健常者から採取した血液からDNAおよ
び RNA を抽出し、次世代シーケンサーによる
RNA-Seq、マイクロアレイ、定量 PCR による
発現解析、マイクロアレイによるメチル化解
析を行った。 
 これらの発現変動遺伝子、変動メチル化部
位を用いて、判別分析や機械学習による評価
を行った。 
 
４．研究成果 
 複数個の発現変動遺伝子、変動メチル化部
位を用いて、高精度なうつ病、総合失調症な
ど精神神経系疾患の診断が可能な数理モデ
リング法を確立した。また、これらは、ガン
の診断や、菌類およびコケなどの表現型の識
別にも有効であることを示し、その汎用性も
示すことができた。 
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