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研究成果の概要（和文）： 
本研究では、心の状態にかかわる遺伝子発現データの解析支援を目的として、１）個々の心

理状態で特有の発現パタンを示す遺伝子群（モジュール）を抽出する新しい手法を開発し、２）

抽出されたモジュールとその生物学的機能情報を集積したデータベースを構築した。これによ

り、複数の公共データベースに分散して存在する発現データが本システム上に整理・組織化さ

れ、生物学的に有用なモジュールを容易に発見できるようになった。 
 
研究成果の概要（英文）： 
Aiming at assisting analysis of gene expression data for human mentality, this study 
proposed a novel method for identifying genetic responses (gene modules) specific for each 
mentality and built a database storing extracted modules and their biological knowledge. 
This study hereby enabled us to consolidate gene expression data dispersed in multiple 
public databases and to discover biological useful modules.    
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１．研究開始当初の背景 
心理状態を反映する生体情報の抽出は、感

性工学における重要なテーマとなっている。
これまで、心理評価指標として、主に脳波、
心拍、サーモデータなどの生理データや、唾
液中に含まれる免疫物質（ストレスマーカ
ー）が用いられてきた。心理状態と遺伝子応

答の関係性は主に精神神経免疫学や医学の
分野で研究されてきたが、感性工学分野では
ほとんど手つかずの状態であった。 
最近、DNAマイクロアレイ技術を用いて、

人間の様々な心理状態での遺伝子応答を調
べる試みが多くの研究グループによってな
されている。これにより、大量の遺伝子発現
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データがもたらされているが、それらは生デ
ータのまま複数の公共データベースに分散
して管理されているのが現状となっている。 
そのような膨大な分散データを整理・組織

化し、さらに、個々の心理状態で特有の遺伝
子情報を同定してデータベース化すること
で、感性工学と遺伝学をつなぐ新しい情報リ
ソースになると期待される。 
 
２．研究の目的 
本研究の目的は、感性工学への新しい切り

口として、バイオインフォマティクス手法に
基づいて「心の状態にかかわる遺伝子」を包
括的に解析するための情報基盤を与えるこ
とであった。具体的には、以下の２つの課題
の解決を目標に研究を行った：（１）遺伝子
の発現データから特定条件下で特異的な応
答パタンを示す遺伝子モジュール（以下、単
にモジュールと呼ぶ）を発見する新しいアル
ゴリズムを開発し、これを公的な生物データ
ベースから収集した様々な心理状態に関す
る発現データに適用する。（２）個々の心理
状態ごとに、抽出モジュールとそれらの機能
情報や関連文献情報を併せてデータベース
化し、最終的にはキーワード検索によるモジ
ュール解析システムとして Web 上で公開す
る。 
 
３．研究の方法 
本研究は以下の 2ステップからなる： 

(1) 新規遺伝子モジュール抽出法の開発 
本研究では対象とする遺伝子の発現デー

タは、行と列にそれぞれサンプルと遺伝子
（あるいはその逆）、要素に発現値を並べた
行列データである。ここでサンプルとは、例
えば特定の心理状態にある 1人の被験者から
採取された細胞を指す。通常、発現データは
数十サンプルに関する数万遺伝子の発現値
からなり、そのような大規模データからモジ
ュールを見つけ出すにはサンプル群と遺伝
子群の膨大な組み合わせをチェックする必
要がある。加えて、欠損値や異常値などのノ
イズも含めてモジュール抽出を行うとなる
と、探索空間はさらに爆発的に増大する。本
研究では、飽和集合マイニング法と疑似クリ
ーク列挙法を組み合わせた新しい方法を考
案し、ノイズを許容したモジュールを現実的
な時間内で探索することを可能にした。本法
は、まず飽和集合マイニングにより列方向で
発現値が完全に一致するモジュール（コアモ
ジュールと呼ぶ）を網羅的に探索し、続いて、
疑似クリーク列挙法により、それらのコアモ
ジュールをノイズを許容しながら拡張して
いくというアプローチをとる。評価実験とし
て、ベンチマークデータ（4 種の癌細胞に関
する発現データ）に本法を適用し、抽出され
たモジュールの機能解析を行った。 

 
(2) モジュールデータベースの構築 
公的データベース GEO と ArrayExpress か

ら、心的ストレス（孤独感、笑いなど）や精
神病を持つ被験者から採取された遺伝子発
現データセットを収集した。現時点（2011 年
6 月）で、様々な心理状態に関する 36 個のデ
ータセットを取得している。個々のデータセ
ットには複数のサンプルが含まれるが、それ
らは分断されて提供されるため、行列形式デ
ータに変換した。それぞれの行列データに対
し、本研究で開発した方法を用いてモジュー
ルを抽出し、データベース化を行った。さら
に、検索結果として得られる心理状態のモジ
ュールをヒートマップ形式で表示し、外部の
知識ベース、文献データベース、配列解析ツ
ールへのリンクを動的に生成するキーワー
ド検索インタフェースを開発した。 
 
４．研究成果 
（１）新規遺伝子モジュール抽出法の性能 
図１は、抽出されたモジュールのうち、遺

伝子機能解析ツールによって生物学的に意
味があると判定されたもの（p<0.001）の割
合を示している。この図では比較対象として、
研究代表者が以前開発した方法（BiModule と
呼ぶ）のスコアも示している。以前、研究代
表者らは、BiModule が既存の代表的なモジュ
ール抽出法と比較して、遺伝子機能解析で最
も良好なスコアを提示することを示した。し
かし、図 1 からわかるように提案手法は
BiModule の結果をはるかに上回るスコアを
示している。この理由として以下のことが考
えられる。BiModule は発現データ行列の列
（遺伝子）方向の発現値が完全に一致したモ
ジュールのみを抽出する。したがって、１つ
でもノイズを含む遺伝子は、たとえ他の発現
値が全て一致していたとしてもモジュール
の遺伝子とはみなされない。つまり、これは
重要な遺伝子をとりこぼしてしまう可能性
があることを示している。一方、提案手法で

図 1．機能解析ツールで統計的有意な機能を持つと判

定されたモジュールの割合 



 

 

はそのような問題は起こらないため、機能が

共通の遺伝子群が適切にモジュールにとり
こまれるのではないかと考えている。 
図 2に、白血病データから抽出されたモジ

ュールの 1例を示す（説明のためにサンプル
と遺伝子を入れ替えてある）。ノイズを許容
しなければ CD79A, CASC1, IGHM, CD24, TCF3
のような白血病に関係していると思われる
重要な遺伝子はこのモジュールから除外さ
れてしまう。ここでは、全ての遺伝子が白血
病と関わりをもつ場合の例を示したが、ほと
んどのモジュールは機能が既知の遺伝子と
未知の遺伝子が入り混じっている。そのよう
なモジュールからは、既知の遺伝子機能を手
がかりとして未知の遺伝子機能を推定する
ことが可能になるであろう。 
以上のように、提案手法は有用なモジュー

ルを発見する方法として有効であることが
確認された。 
 
（２）モジュール解析システムの公開 
図 3は、本研究で開発したモジュール解析

システム（GEMIND と呼ぶ）のスクリーンショ
ットである。GEMIND のトップページからキー
ワード検索を行うと、該当する心理状態のデ
ータセットの説明とモジュールリストへの
リンクが表示される。モジュールリストのペ
ージでは、各モジュールの全ての遺伝子につ

いて、瞬時に生物学的機能や関連文献を調べ
たり、配列解析を行えるよう外部ページへの
リンクが張られている。このように本システ
ムでは、心理状態にかかわるモジュールの解
析に必要な様々な情報が統合されている。こ
れにより、ユーザは必要な情報を得るために
複数の生物データベースを右往左往する手
間を省くことができる。 
 
（３）国内外における研究の位置づけ 
「心的ストレス – 遺伝情報系 – 病気」の

関連性の理解は、精神神経免疫学や医学に多
大な貢献をもたらすと考えられる。現在、心
的ストレスがもたらす疾患や症候群に関す
る発現データが徐々に蓄積されつつある。そ
れらをモジュール解析することで、マーカー
遺伝子の候補を得られる可能性があり、心理
状態や精神疾患を識別する DNAチップの開発、
あるいは創薬研究のための有効な情報にな
りうる。 
このように、遺伝子レベルで見た心の状態

を対象とした本研究は、今後の感性工学の発
展へ向けた新しい扉を開くものであり、さら
に、新産業の創出という点でも有益な開発研
究となるものと期待される。 
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