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研究成果の概要（和文）：現代のビッグデータには、以下の２つの特徴がある。１，高次元データ（例えば、ユ
ーザｘ商品ｘ時間という購買データ）、２、モードを共有する複数データ（例えば、上記高次元データに、ユー
ザ間の情報を加えれば、ユーザというモードを共有する）。そこで、モードを共有する複数高次元データから、
内在する因子を効率的に抽出するための、なるたけ一般的な手法を構築した。具体的には、複数高次元データを
表現可能なノルムを、効率的な学習が可能なように開発し、その性質を解析するとともに、性能の優位性を実験
的に示した。また、開発経験を活かし、高次元データと行列に関する様々な問題への解決手法を提案し、性能を
応用において実証した。

研究成果の概要（英文）：Modern big data has the following two properties: 1) High-dimensional data 
(i.e. tensors, for example, purchase data, like users x items x time), 2) multiple tensors sharing 
the same mode (for example, if we have users' mutual information with the above tensor, these two 
information sources share the mode of users). Thus, we developed a general method, which can extract
 latent components hidden in given multiple tensors, which share one or more modes. In reality, we 
design a norm to represent given multiple tensors, so that this norm allows to formulate 
optimization (learning) problems to be solved efficiently. At the same time, we analyzed the 
properties of the norm theoretically, and also evaluated the empirical performence of the norms in 
the settings of both synthetic and real data. Also, by using the experience we had cultivated 
through the development of the norms, we developed numerous solutions for the problems related with 
high-dimensional data, i.e. tensors, and matrices.
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研究成果の学術的意義や社会的意義
現在、科学、工学、ビジネス等、社会の様々な場所で多様なデータが生まれるビッグデータの時代を迎えてお
り、データに内在する構造を効率的に理解する技術の整備が喫緊の課題である。特に、現代では、モードを共有
する複数高次元データがよく見られる。このようなデータに対し、本研究は、データに内在する構造を理解する
一般的な枠組みと実際の事例を与える。また、本研究で得られた知見を使うことにより、関係するデータに対し
ても、効率的で精度の高い手法の構築が可能なことを示した。以上から、本研究は、現代に増大しつつある、よ
り複雑な複数の関係データに対するデータ科学および機械学習手法開発の進展に大きく貢献する。

※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。
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１．研究開始当初の背景 

 現在、科学、工学、ビジネス等、社会の様々な場所で多様なデータが生まれるビッグデータの

時代を迎えており、データに内在する構造を効率的に理解する「データ科学」技術の整備が喫緊

の課題である。ビッグデータが持つ多くの側面の中で、本研究は以下の 2 つの重要な側面に着

目する： 

1) 高次元データ：従来、最も一般的なデータは行列である。例えば、購買データは、行が

ユーザ、列が商品の行列である。これに、例えば、時間を次元に加えると、「ユーザ X 商

品 X 時間」の 3 次元のテンソルとなる。現在、テンソルのような高次元データが増加し

ている。 

2) モードを共有する複数データ：従来、入力データ（行列 X）は 1 つで、上述の購買デー

タは典型例である。現在さらに、例えばソーシャル・ネットワーキング・サーヴィス(SNS)

でユーザ間リンク(隣接行列 W)が得られる。X と W は、ユーザのモードを共有する。つ

まり、Xの内在構造をXのみならず、与えられた複数行列全てから包括的に理解できる。

X に対し W は補助情報と呼ばれる。 

これら、２つのデータ各々に対しては、様々な研究がなされ、解決手法がある程度確立している。

以下、内在する因子を取り出すことができる分解（あるいは教師なし学習）の観点から例をしめ

す。 

1) 高次元データ：長い歴史を持つテンソル分解により構造推定でき、特に 2 つの分解手

法が代表的である。 

o CANDECOMP/PARAFAC (CP)分解 

o Tucker 分解 

2) モードを共有する複数行列：典型的な解法は、X を２つの部分行列 U と V に行列分 解

する際に、この行列分解だけを目的関数するのではなく、モードを共有する U または V

と W を使った正則化項を含めた全体を目的関数とする。この解決方法は「協調行列分

解 (collaborative matrix factorization)」と総称されている。 

しかし、上記、２つのデータを同時に考慮した状況、すなわち「モードを共有する複数高次元デ

ータ」に関しては、内在する因子を取り出すために提案されたこれまでの方法には、以下の問題

点があり、一般的な方法が確立していない。 

1. 非効率：定式化された最適化問題は凸問題ではない等、最適解を得るための効

率的な解法ではない。 

2. 適用データの限定：任意の複数高次元データに適用ができず、制限がある。 

3. 簡単な拡張：モードを共有する複数行列の分解からの比較的単純な拡張が多く、

高次元データすなわちテンソルの性質を考慮して設計されていない。 

 

２．研究の目的 

 以上の背景から、本研究の目的は以下の２つである。 

手法構築：モードを共有する複数高次元データの因子構造を効率的に理解する、より一般的手法

の構築。   

理論解析：上記手法を理論的に支持するための学習誤差やテスト誤差の理論的な解析・解明。 



上記 2 つの目的の実現を目指す本研究は以下の特徴を持つ。 

1. 効率性：高次元データは行列に比べ要素数が多く、加えて、複数テンソルにより、さらに多

くなる。従って、効率性はより重要である。効率的な解法が存在し得る最適化問題として定式化

する。 

2. データ自由度：入力の高次元データの数や次元になるたけ制限のない自由度の高い手法を構

築する。 

3. 実高次元データの性質を考慮：高次元データは欠損値の割合が非常に高くなる。すなわちス

パース性が高くなる。テンソルの実際的な性質を考慮した手法を構築する。 

 

３．研究の方法 

協調行列分解で正則化項が使われたように、複数高次元データにおいてもノルムの構築が重要

である。特に、複数の項が目的関数にあるよりも、少ない数の項で構成できれば、より計算が効

率的になる。そこで、本研究では、複数高次元データを 1つのノルムで表現し、ノルム内のパラ

メータをデータから推定する。また、複数高次元データに対するノルムの構築で得られた知見を

活かし、特に生命科学を中心とした高次元データの解析を行い、それらの成果を論文にまとめて

いく。 

 

４．研究成果 

複数高次元データから因子を効率的に得るためのスケーラブルなノルムの設計を行い、理論・実

験両面からその有効性を示した（Neural Computation, 2020）。また、単一の高次元データを構

成する際に、計算効率性の高いノルムの設計を行い、理論・実験両面からその有効性を示した

（Machine Learning, 2021）。また、行列分解に基づく、スパース性を考慮したマルチビューマ

ルチタスク学習手法を複数構築した（IJCAI, 2019 で２報）。同時に、行列分化において、補助

情報の隣接行列がスパースな場合に、学習精度を向上させる手法の構築を行った（AAAI, 2020）。

その他、生命科学での複数のモードを共有する複数行列の協調行列分解を行い、個別化医療の推

進に貢献した（Briefings in Bioinformatics, 2021; IEEE TCBB, 2023）。 
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