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研究成果の概要（和文）：本研究プロジェクトでは、まず、私達の以前の研究において文字列の非可換位相半群
 A* 上で展開した確率論を拡張し、いくつかの極限定理を証明した。次に、これらの定理を用いて、A* におい
てマージン最大化原理の下で学習する学習機械の理論を構築し、それを RNA　の 2 次構造とタンパク質間相互
作用の予測問題に応用して、実際のデータ解析におけるその有用性を示した。更に、A* 上で混合モデルの理論
を構築して、文字列データの教師なしクラスタリング方式を導出し、上述の定理を用いて、その最適性を証明し
た。最後に、A* 上の分布に対して中央及び中心文字列を定義し、それらを効率的に探索するアルゴリズムを構
成した。

研究成果の概要（英文）：In this research project, we first demonstrated limit theorems, extending 
probability theory that we constructed on a noncommutative topological monoid A* of strings in our 
previous studies. We next developed a theory of a learning machine that learns under the maximum 
margin principle in A*, using these theorems, and subsequently applied the machine to the prediction
 problems of RNA secondary structures and protein-protein interactions to examine its usefulness in 
practical data analysis. Furthermore, we derived an unsupervised procedure for string clustering by 
constructing a theory of a mixture model on A* and demonstrated the optimality of the procedure 
based on the above-mentioned theorems. Lastly, we introduced median and center strings for a 
distribution on A* and constructed an algorithm that searches them efficiently.

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．研究開始当初の背景 

（１）これまでに数学は、その長い歴史の中
で、集合、数、算法、多様体、方程式、関数、
確率など多くの対象について深い研究をし
てきた。数学がこれまでにあまり扱ってこな
かったもので、理論計算機科学が新しく取り
上げた対象に文字列がある。理論計算機科学
の 1 領域である stringology は文字列処理の
ためのアルゴリズムとデータ構造について
深い研究を蓄積してきた。しかし、理論計算
機科学では、与えられたアルファベットから
作られる文字列の全体を考え、それに距離や
算法を定義して位相構造や代数構造を与え、
そのような数学的構造を持つ文字列の集合
上で、例えば算法、関数、あるいは確率など
を研究するという、数学的な仕方では文字列
を研究してこなかった。 

 

（２）Koyano and Kishino, Physical Review 
E, 2010 は、文字列の集合上に Levenshtein 

距離を与えて距離空間とし、そこで確率論を
展開した。文字列の集合は、連接という算法
により半群をなすが、文字列に対して加法や
スカラー乗法は定義できず、ベクトル空間に
はならない。従って、実数や実ベクトルに対
してと異なり、文字列に対しては平均や分散
が定義されない。私達の上の論文では、n 個
の文字列が与えられた時、それらの位置の尺
度として平均の代わりにコンセンサス配列
を、散らばりの尺度として通常の分散の代わ
りにコンセンサス配列からのLevenshtein距
離の平均を用い、確率文字列の列を観測した
時の、コンセンサス配列の漸近的な挙動に関
する結果を証明した。この結果は、数理統計
学や統計力学において必須の道具である
Euclid 空間における大数強法則の、文字列の
集合におけるアナロジーと見なせる。また、
この結果を応用して、上の意味での分散の漸
近的な挙動に関する結果も示した。これらの
結果は、漸近理論の枠組みで文字列データに
対する統計理論を展開する際に必須の道具
になる。これまでに、小谷野は、共同研究者
らと上述の結果を用いて統計理論を展開し、
それを応用して生物配列の解析を行ってき
た。 

 

２．研究の目的 

（１）本研究プロジェクトでは、私達がこれ
までに展開し、応用してきた文字列の集合上
の確率論とそれに基づいた統計理論を更に
拡張し、応用することにより、文字列データ
を解析するための統計的機械学習の理論を
構築し、構築した学習機械を用いて RNA の
2 次構造とタンパク質間相互作用の予測問題
に取り組む。 

 

（２）コンピューターの普及により、近年ウ
ェブ上などにテキストデータが大量に生産
されている。また、生命科学の領域では、遺
伝子、RNA やタンパク質のデータが大量に

生み出されているが、これらは塩基とアミノ
酸の配列であり、1 次データとしては文字列
として表される。このため、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
変数や確率過程を考えるのと同様に、ある確
率法則に従ってランダムに文字列を生成す
る確率文字列が必要になってきている。また、
統計学が確率論に基づいて厳密に構築され
ているのと同様に、テキストマイニングの方
法やバイオインフォマティクスにおける生
物配列解析の手法に対しても、文字列の集合
上の確率論に基づいて様々な方法を展開す
る、提案した方法の理論的な根拠を示す、あ
るいは様々な方法を体系化するということ
が、今後求められてくると考えられる。本研
究はこのような研究のための基礎となる数
理的方法を提供するとともに、今後の方向付
けを与える。 

 

３．研究の方法 
（１）本研究課題は次の 3 つの側面からなっ
ている。 

a. 確率論の側面: これまでに小谷野が共同
研究者らと展開してきた文字列の集合上の
確率論を更に拡張する。具体的には、次の b

で統計的機械学習の理論を構築するために
必要になる極限定理を揃える。数ベクトル空
間、関数空間、あるいはネットワークなどこ
れまでに確率論や確率過程論が展開されて
きた舞台とは異なる舞台で確率論を展開す
ることにより、従来の確率論とは一味違った
世界を作る。 

b. 統計的機械学習の側面: a の確率論に基づ
いて、文字列データを教師付きの仕方で識別
する統計的機械学習の理論を展開する。ハー
ドマージンとソフトマージンの両方の場合
に、マージン最大化原理の下での学習アルゴ
リズムを構成して、それらの計算量を評価し、
その後、学習機械の汎化誤差を解析的な仕方
で評価する。 

c. 計算生化学の側面: b で構築した統計的学
習機械を応用して計算生化学上の問題に取
り組む。具体的には、塩基配列を用いた RNA

の 2次構造の予測問題とアミノ酸配列を用い
たタンパク質間相互作用の予測問題に応用
して、構築した学習機械の実際のデータ解析
における有用性を検討する。 
 
（２）このような多面的な研究を遂行するた
め、研究組織は小谷野と林田の 2 人のメンバ
ーからなっており、2 人のこれまでの研究を
踏まえて、次の分担で協力しながら、研究を
遂行する。 

a は小谷野が中心になり、林田が計算機科学
における文字列処理の知識を生かして補佐
しながら、共同で行う。 

b は小谷野が中心になり、林田が c で計算生
化学へ応用する際の視点から補佐しながら、
共同で行う。 

c は林田が中心になり、小谷野が遺伝子やタ



 

ンパク質など文字列として表される生物配
列の統計解析の経験を生かして補佐しなが
ら、共同で行う。 
 
４．研究成果 
本研究プロジェクトでは、まず、私達の以前
の研究において、与えられたアルファベット
A 上の文字列の全体が作る非可換位相半群
A*上で展開した確率論を拡張し、いくつかの
極限定理を証明した。次に、これらの定理を
用いて、A*においてマージン最大化原理の下
で学習する統計的機械学習の理論を構築し、
それを RNA の 2 次構造とタンパク質間相互
作用の予測問題に応用して、実際のデータ解
析におけるその有用性を示した。更に、A* 上
で混合モデルの理論を構築して、文字列デー
タの教師なしクラスタリング方式を導出し、
上述の定理を用いて、その最適性を証明した。
最後に、A*上の分布に対して中央及び中心文
字列を定義し、それらを効率的に探索するア
ルゴリズムを構成した。 
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