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研究成果の概要（和文）：この３年間では、「テンソル分解を用いた教師なし学習による変数選択法」を提案
し、手法を提案する論文を書き、また、同手法について３００頁超の英語の単著を世界的に有名な学術書の出版
社であるシュプリンガー社から出版することができたのが最大の成果である。また、この研究内容について、台
湾の國立交通大学統計学研究所の王秀瑛教授、同じく台湾の亜州大学の呉家樂教授、キング・アブドゥルアズィ
ーズ大学のTurki Turki教授などと国際共同研究で多くの論文を刊行することができた。

研究成果の概要（英文）：In these three years, I have published the paper that proposed "Tensor 
decomposition based unsupervised feature extraction" and wrote a 300+ pages length monograph on the 
same topic from the world-known publisher, Springer. I can also successfully performed various 
international collaborations including those with Prof. Ka-Lok at Asia University, Taiwan, Prof. 
Wang at Institute of Statistics, National Chiao Tung University, Taiwan, and Prof. Turki Turki at 
King Abdulaziz University,  Saudi Arabia.

研究分野：バイオインフォマティクス

キーワード： テンソル分解　教師無し学習　変数選択　遺伝子発現プロファイル　マルチオミックス　インシリコ創
薬　バイオマーカー

  １版

令和

研究成果の学術的意義や社会的意義
テンソル分解を用いた教師無し学習による変数選択法はインシリコ創薬、バイオマーカー探索、疾患原因遺伝子
の探索などに広く使えることが３年間の研究で判明した。また、この方法について成書を英文で書いたことによ
り、この方法が世界的に広まって学術の進歩に多く貢献することが期待される。

※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、研究者個人に帰属されます。



様 式 Ｃ－１９、Ｆ－１９－１、Ｚ－１９（共通） 
１．研究開始当初の背景 

ゲノム科学のデータは変数が多く、サンプル数が少ない典型的な large p small n 問題のため、
対応が難しかった。一方で、計測技術の発展により、遺伝子発現プロファイル、プロモーターメ
チル化、ヒストン修飾などのマルチオミックスデータが計測できるとなると同時に、一細胞
RNA-Seq にあるような一細胞計測も大きく進展し、大量のデータが提供される一方でこれらを
統合的に研究する手段が強く望まれていた。 

 

２．研究の目的 

本研究の目的は、large p small n 問題であるゲノム科学のデータを解析して遺伝子選択を行う
ことである。通常のデータサイエンスの場合と異なり、ゲノム科学では、具体的に選択された遺
伝子の意味が大切である。この点、一般的な large p small n 問題に対する方法では次元を削減
することはできても、少数個の変数をしかも安定的に選ぶことは困難であった。本研究の目的は
テンソル分解を用いて、このような困難を解決し、創薬標的の遺伝子の選択、疾患原因遺伝子の
選択、バイオマーカーの選択などを行う手法を開発することが目的である。 

 

３．研究の方法 

本研究で用いられる方法は、「テンソル分解を用いた教師無し学習による変数選択法」と名付け
られている。この方法ではまず、データが実験条件を添え字としたテンソルの形にフォーマット
される。具体的には i 番目の遺伝子の j 番目の患者の k 番目の臓器の s 番目のバイオロジカルレ
プリケイトの発現プロファイルが、xijks ∈ℝN×M×K×S という形式のテンソルで表現される。
ここでＮは遺伝子の総数、Ｍは患者の人数、Ｋは調べた臓器の種類数、Ｓはレプリケイ
トの総数である。これにテンソル分解を適用すると 
 

xijks = ∑l1∑l2∑l3∑l4 G(l1 l2 l3 l4) ul1j ul2k ul3s ul4i 

 

を得る。ここでは G(l1 l2 l3 l4)∈ℝN×M×K×S コアテンソル、ul1j ∈ℝM×M , ul2k ∈ℝK×K , ul3s ∈ℝS×

S , 及び ul4i ∈ℝN×N，はそれぞれ、患者、臓器、レプリケイト、および遺伝子に付与され
た特異値行列であり、全て直交行列である。まず、患者、臓器、レプリケイトに付与さ
れた特異値ベクトルを見て、希望のものを選ぶ（例えば、患者共通に変化している遺伝
子に興味がある場合には、ul1jに j 依存性がない（定数）の l1を選び、特定の臓器で発現
していて欲しい遺伝子を得たたい場合には、ul2kに目的とする k 依存性がある l2を選び、
レプリケイトに差があって欲しくない場合は、ul3s に s 依存性がない l3 を選ぶ）。次に、
選択した l1, l2, l3を用いて絶対値が大きな G(l1 l2 l3 l4)を選び、この l4を用いて、ul4iを選
び最後に 
 

Pi = Pχ2[>(ul4i /σl4)2] 
 
で遺伝子 i にＰ値を付与、Ｐ値を多重比較補正したうえで 0.01 以下のＰ値を付与された
遺伝子を選択する。 
 
４．研究成果 
「テンソル分解を用いた教師無し学習による変数選択法」の原理を発表する論文を書くことが
できた。また、その内容を世界的な学術出版社であるシュプリンガー社から３００頁超の英語の
単著として公表することができ、世界全体に向けて提案手法の内容を公表することに成功した。
この結果、台湾の國立交通大学統計研究所の王秀瑛教授、同じく台湾の亜州大学の呉家樂教授、
キング・アブドゥルアズィーズ大学の Turki Turki 教授などを多くの国際共同研究を、インシリ
コ創薬、バイオマーカー探索、疾患原因遺伝子の推定などの分野で行うことができた。 
 
具体的な成果は以下のとおりである。 
※ DrugMatrix のデータを用いて、疾患の遺伝子発現プロファイルと比較することで、既知薬剤

のリポジショニングを当該疾患のモデル生物や培養細胞に適用することなく行うことが「テ
ンソル分解を用いた教師無し学習による変数選択法」で可能であることを実証した。 

※ ２６種類の肺がんの培養細胞におけるマルチオミックスデータの解析に「テンソル分解を用
いた教師無し学習による変数選択法」を用いることで、がん遺伝子を同定できることを示し
た。 

※ ＬＩＮＣＳのデータセットに「テンソル分解を用いた教師無し学習による変数選択法」を用
いることで、がん細胞の培養細胞に薬剤候補化合物を投与した時の遺伝子発現プロファイル
の変化から、有効な薬剤候補化合物をスクリーニングできることを示した。 

※ 卵巣がんにおける microRNA とプロモーターメチル化の統合解析に「テンソル分解を用いた
教師無し学習による変数選択法」を用いることで、卵巣がんと正所臓器で発現差があり、か
つ、microRNA とプロモーターメチル化の間で有意に相関があるような microRNA とプロモー
ターメチル化の組を見つけることに成功した。 



※ ヒトとマウスの中脳の発生過程の一細胞ＲＮＡ-seq のデータの統合解析に「テンソル分解
を用いた教師無し学習による変数選択法」を用いることでヒトとマウスの間での中脳発生過
程で重要な共発現遺伝子の同定に成功した。 

※ アリとハチという社会性昆虫のカースト（ワーカーと女王）の差について、遺伝子発現プロ
ファイルとＤＮＡのメチル化の統合解析に「テンソル分解を用いた教師無し学習による変数
選択法」を用いることで、カーストの差をもたらす可能性がある遺伝子群の特定に成功した。 

※ アルツハイマーマウスの老化過程の一細胞ＲＮＡ-seq のデータの統合解析に「テンソル分
解を用いた教師無し学習による変数選択法」を用いることで、アルツハイマー治療薬のスク
リーニングが行えることを証明した。 
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