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研究成果の概要（和文）：アルファベット A = {a, c, g, t} 上の文字列がなす非可換位相半群 A* 上で、DNA 
配列の集団の進化を記述する偏微分方程式を導出し、モデルの数理解析を行った。その混合モデルを用いて、あ
る環境中の DNA 配列の集団にその環境から掛かる淘汰圧の分布を表すよう設計された Laplace 様分布という分
布を A* 上に導入し、その混合モデルのパラメーターを推定する方法を開発し、それに対して数理的基礎付けを
与え、数値実験を行ってその有効性を確かめた。1 つの環境中の DNA 配列の集団の動態解析の方法を開発し、
それを植物の周辺環境中の微生物群集に応用して、有効性を確かめた。

研究成果の概要（英文）：In this research project, we constructed a theory of a partial differential 
equation that describes the evolution of DNA sequences in an environment on the noncommutative 
topological monoid A* of strings on an alphabet A = {a, c, g, t}. Moreover, we introduced on A* a 
probability distribution named the Laplace-like distribution, which was designed to represent a 
population distribution of gene sequences in an environment using the mixture model of the 
distributions, and developed a theory for estimating the parameters of the mixture model. 
Furthermore, we developed a statistical method to analyze the dynamics of a population of DNA 
sequences in an environment and applied it to environmental samples of microbial sequences collected
 from surrounding environments of plants to demonstrate its usefulness.

研究分野：応用数学、数理統計学、バイオインフォマティクス
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  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
1990 年代の前半に微生物を利用する環境浄化技術の研究が始まり、2000 年代半ばに、微生物によるバイオレメ
ディエーション利用指針が制定された。このガイドラインでは、1 つの環境中の生物群集の時間発展を長期先ま
で予測することが求められているが、現在の数理・情報科学的技術では、このことを忠実に実行することは出来
ない。本研究により、1 つの環境中の微生物群集の時間発展をコンピューターで計算することが出来るようにな
ってきた。また、微生物群集のダイナミクスの特徴を抽出することも可能になった。今後は、本研究の結果を基
礎にして、環境再生微生物工学の立案と制御のための体系的な技術の開発を目指す。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９、ＣＫ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 
a. 研究の背景 
データと言えば、数や数ベクトルなど数を用いて表されるものが大部分を占めていたが、近
年、生物配列やテキストなどの文字列データの量が飛躍的に増加し、文字列データの統計的な
解析方法が、様々な領域で求められるようになってきている。数を用いて表されるデータに対
する統計学は、母集団に関して、ある確率法則に従って観測されたその一部である標本から推
測するために、実数の集合 R や実ベクトル空間 R^p 上の確率論に基づいて厳密に構築されて
いる。同様に、文字列データに対する統計学は、文字列の集合上の確率論に基づいて作られる
のが自然であると考えられる。しかし、数学はその長い歴史の中で多くの対象について深い研
究をしてきたが、文字列はあまり研究してこなかった。文字列は数学の対象というよりは、計
算機科学の対象であり、その 1 領域である stringology は、これまでに文字列処理のための
アルゴリズムとデータ構造について徹底的に研究してきた。しかし、計算機科学は、ある対象
の集合を考え、それに距離や算法を定義することにより位相構造や代数構造を与え、そのよう
な数学的構造が付与された集合の上で関数や作用素などを研究するという数学的な方法では、
文字列を研究してこなかった。 
 
b. 私達のこれまでの研究 
あるアルファベット A = { a_1, …, a_z } から作られる文字列の全体 A* は、数学の立場か
ら見ると、編集距離によって距離空間に、連接によって半群になり、非可換な位相半群をなす。
そこで、私達は、以前に、ある確率法則に従ってランダムに数や関数を生成する確率変数や確
率過程を扱うための R 上や 2 乗可積分関数の全体がなす Hilbert 空間 L^2 上の確率論や
確率過程論をモチーフにして、上述の数学的構造を持つ空間 A* 上で確率論を作り、ある確率
法則に従ってランダムに生成された文字列を扱うための理論を作れないだろうかという考えを
打ち出した。そうして、実際に、A* 上で確率論を展開し、それに基づいて統計理論を作り、
それを応用して生物配列の解析を行なってきた。 
 
２．研究の目的 
a. A* 上の確率差分方程式論の構築 
ある生物群集が持つ DNA やある遺伝子配列の全体とその分布は、それぞれアルファベット 

A = { a, c, g, t } 上の文字列の非可換位相半群 A* の部分集合と A* 上の分布として表される。
私達は、まず、これまでに作ってきた A* 上の確率論を拡張して、各配列に確率的に起こる突
然変異と環境からかかってくる淘汰圧の下で、生物配列の集団がどのように時間発展をしてい
くのか、すなわち生物配列の集団の進化を記述する A* 上の確率差分方程式の理論を構築する。 
 
b. 文字列データに対するデータ同化法の開発 
地球科学におけるこれまでのシミュレーション研究が示しているように、遠い過去や未来を
コンピューターの中で再現したり、予測したりしようとすると、モデルと現実のずれが計算の
過程で蓄積していき、最終的には大きな違いとなってしまうことがよく起こる。気象予測にお
けるデータ同化法は、この問題に対処して予測の精度を向上するために生まれた。高等生物と
異なり、微生物の群集は環境の中で物質代謝のシステムを形成して、長い時間の中で環境へ適
応しようとして進化するだけでなく、環境の方を改変する。私達は、データベース中の配列デ
ータをシミュレーションに取り込むことにより、上の 1 で構築した A* 上の確率差分方程式
に基づいて、微生物配列の集団が環境と相互作用しながら、長い時間の中でゆっくりと、しか
しダイナミックに変化していく様子をコンピューターの中で高精度に再現、予測するために文
字列データの同化法を開発する。 
 
c. 微生物を利用した環境再生工学への応用 
古来、微生物は、人間の活動によって放出された様々な物質を分解し、自然環境を維持する
役割を生態系の中で担ってきた。現在、環境の維持は、私達にとって最も重要な問題のうちの 1 
つとなっているが、近年、微生物の分解能力を借りて汚染環境を浄化する技術の研究が進み、
2000 年代半ばにその利用指針が制定された。その中で、利用する微生物の浄化終了後の増殖
の可能性や、汚染現場の他の微生物への影響などの事前の評価の実施が求められ、1 つの環境
下の微生物配列の集団の時間変化を長期先まで予測する技術が必要とされている。そこで、私
達は、上の a と b において構築、開発した理論と方法と私達のこれまでの研究の結果を応用
して、汚染現場から抽出された微生物配列の標本からその全体の分布を推定しながら、配列の
集団の時間発展を高精度に予測し、汚染物質を分解する能力を持つ微生物の集団の導入規模や
栄養源となる物質の供給量を変化させた時の、その時間発展の様々なシナリオをコンピュータ
ーの中で求めることにより、環境再生微生物工学の立案と制御のための技術を提供する。 
 
３．研究の方法 
数学、統計学、計算機科学、及び微生物生態学を専門とする 4 人の研究者が連携して,(1) A* 
上の確率差分方程式の理論の構築 (確率論)、(2) 文字列データに対するデータ同化法の開発 
(統計学)、(3) (1) と (2) の理論と方法に基づき、微生物配列のデータと環境データを同化さ



せるシミューレションシステムの開発 (バイオインフォマティクス)、及び (4) (3) を応用し
た、微生物を利用する環境再生の立案と制御の技術の開発 (微生物生態学) という 4 つの側面
を持つ本研究課題に取り組む。 
 
４．研究成果 
アルファベット A = {a, c, g, t} 上の文字列がなす非可換位相半群 A* 上で、DNA 配列の
集団の進化を記述する偏微分方程式を導出し、モデルの数理解析を行った。その混合モデルを
用いて、ある環境中の DNA 配列の集団にその環境から掛かる淘汰圧の分布を表すよう設計され
た Laplace 様分布という分布を A* 上に導入し、その混合モデルのパラメーターを推定する方
法を開発し、それに対して数理的基礎付けを与え、数値実験を行ってその有効性を確かめた。1 
つの環境中の DNA 配列の集団の動態解析の方法を開発し、それを植物の周辺環境中の微生物群
集に応用して、有効性を確かめた。 
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