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 筆者らはここ１０年来、「主成分分析及びテンソル分解を用いた教師無し学習による変数選 

 択法」を提唱し、バイオインフォマティクスの分野に適用してきた[1]。この方法は典型的な 

 large p small n問題であるゲノムサイエンスにおける変数選択問題（例：二群で有意に差が 

 ある変数の選択）において有効に機能することが知られていたが、１）変数の選択数が少な 

 く、偽陰性がたくさんあることが疑われた　２）いわゆるP値の頻度分布が帰無仮説（主成分 

 または特異値ベクトルが正規分布する）と必ずしも整合的（Ｐ値の頻度分布は帰無仮説に従 

 うならP値の頻度分布は一様分布）ではない　という問題があった。今回、この問題は帰無 

 仮説に用いる正規分布の標準偏差を外れ値を除外して推定することで大きく改善すること 

 が分かった。標準偏差を最適化した提案手法を遺伝子発現プロファイル[2]、DNAメチル化 

 [3]、ヒストン修飾[4]の各プロファイルに適用したところ、各プロファイルに適した変更を加え 

 ることなく、いずれもSOTAを凌ぐ性能が発揮できることが分かった。通常、プロファイルの種 

 類ごとに値が異なった頻度分に従うため、個々に別種のアプリケーションが必要であり、同 

 じプログラムで複数種のプロファイルの選択を行えることは稀である。本講演では主成分分 

 析やテンソル分解を使うことで主成分や特異値ベクトルを考慮することになり、これらは元の 

 値の線形結合なので乱数である場合には中心極限定理により、ガウス分布が出現すること 

 で、複数種のプロファイルを単一のプログラムで扱えるようになったらしいことなどを報告す 

 る。 
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