
 

  

研究内容： ソフトコンピューティング技術の医療分野への応用 

 

 ソフトコンピューティング技術（ニューラルネットワーク，ファジィ理論，進化計算など）の医療分野への応用を中心に研

究を行っています． 

 

 近年では，従来用いられてきた表形式 (ベクトル形式) の多変量データに加え，配列，木，グラフなどの構造を持った

データの解析の必要性が高まりつつあります．このような構造を持ったデータにおいては，多くの場合，データ間の関係

が近接度 (類似度あるいは非類似度)として表されます．データ間の非類似度のみが与えられるデータは，非類似度デ

ータと呼ばれます． 

人工ニューラルネットワークモデルの 1つである自己組織化マップやその拡張モデル，次元削減手法を用いて，非類

似度データ集合間の類似性の可視化を行いました．下図は，ヒトの腸内細菌叢について，その菌構成の類似性を可視

化した例です．遺伝子に基づいた細菌叢解析では，各細菌叢は細菌の DNA 塩基配列の集合として表現されます．細

菌の DNA 塩基配列の非類似度は，アライメントスコアや進化距離として求めることができるので，DNA 塩基配列は非

類似度データと考えることができます．細菌の DNA 塩基配列の非類似度から細菌叢の構成に関する類似性を可視化

しています． 
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提供可能技術： 

・ソフトコンピューティング技術等を応用したデータ解析 
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