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§１．研究成果の概要 

 

本研究は，未だ多くの謎につつまれている大規模ネットワークに発現する様々な動的機能構造

のメカニズムの解明を目的とする．そのために，新たな理論に基づく非線形ネットワークダイナミク

ス表現学習法を開発し，ネットワーク時系列データからの，非線形ダイナミクスと，その動的機能を

駆動・制御している潜在因子のデータ駆動表現学習を実現することで挑戦する．本年度は主にデ

ータの背後にある「ネットワーク構造」に注目し，その推定をデータ駆動的に行う研究に従事した．

提案法は，近年代表者らが開発した深層学習に基づく非線形独立成分分析（ICA）を，内部に因

果構造を持つモデルへと理論的に拡張することで，マルチモーダルな観測データの背後にある潜

在成分とその因果構造を同時に推定する手法である．従来の因果探索法は単一モダリティの観測

データを仮定するものがほとんどであり，マルチモーダルな観測構造を考慮したものは存在しなか

った．この研究では新たに潜在成分に対して確率的な因果構造を仮定することでその同定性が保

証できることを示し，さらにその実用的な推定法を提案した．提案法の優位性はシミュレーションデ

ータで評価したほか，より現実的なモデルとして細胞内の遺伝子発現量を模倣したデータへ適用

した結果，従来法よりも高い性能で背後にある遺伝子制御ネットワークを推定できることが示され

た．提案法はネットワーク構造を解析する上で極めて汎用性の高い手法であり，様々な対象に適

用可能であるため，本プロジェクトへの貢献を含め今後さらなる発展が期待できる． 


