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興味 

    データに隠れた構造を使って新しい知⾒を抽出すること

ベイズ統計モデルに基づく 微⽣物叢データ解析⼿法の開発
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はじめに



何を想像しますか？
はじめに
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イメージ通りで
したか？
これはサンプルサイズ
300、ピアソン相関-0.51の
図です

はじめに
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変数の⾒落とし
に注意
⾒落としている変数がある
と間違った結論を出してし
まう
理想的には？
考えられる変数を列挙し
て、追加でデータを取得
する

はじめに
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「隠れ変数」が今回の（隠れ）コンセ
プトです
しかし、測定することが不可能な値も存在する
⾒えない変数=「隠れ変数」を導⼊して推定

e.g., 「グループ」を考慮して相関を計算
「どうやってできるか」ではなく「何ができるか」をお伝えできれ
ばと思います

はじめに
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⽬次
はじめに
研究紹介
「時間変化」を考慮して微⽣物相互作⽤を推定する
「効果が出る期間のズレ」を考慮してプロバイオティクスの効果
を推定する
「細菌の所属するグループ」を考慮して細菌の共起関係を推定す
る

最後に

はじめに
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「時間変化」を考慮して微⽣物相互作⽤を推定する

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btab287

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btab287


微⽣物相互作⽤ネットワークを推定したい

どの微⽣物がどの微⽣物の成⻑に寄与しているのか？

「時間変化」を考慮して微⽣物相互作⽤を推定する

https://didier.gonze.web.ulb.be/LEUVEN2017/practicals.html 10

https://didier.gonze.web.ulb.be/LEUVEN2017/practicals.html%E2%80%8B


これまではgLVE (generalized Lotka-Volterra
equation)という微分⽅程式に従って推定

時系列微⽣物存在量データを使⽤
gLVEは相互作⽤ネットワークの時間変化を考慮しない

「時間変化」を考慮して微⽣物相互作⽤を推定する
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相互作⽤ネットワークは時間変化するはず

ベイズ統計モデルを⽤いて推定

「時間変化」を考慮して微⽣物相互作⽤を推定する
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微⽣物相互作⽤ネットワークの時間変化が推定
された

「時間変化」を考慮して微⽣物相互作⽤を推定する

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btab287 13

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btab287


相互作⽤ネット
ワークは⼤きく
異なっていた

「時間変化」を考慮して微⽣物相互作⽤を

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/ 14

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btab287


「効果が出る期間のズレ」を考慮してプロバイオティクスの効
果を推定する

https://doi.org/10.1016/j.csbj.2023.10.047

https://doi.org/10.1016/j.csbj.2023.10.047


Introduction
⽬的
排便頻度からその被験者がそのプロバイオティクスのレスポンダ
ー（効果がある⼈）かどうかを知りたい

従来は…
プロバイオティクスとプラセボを摂取している間の排便頻度の⽐
を評価

問題点
プロバイオティクスの効果は摂取してすぐ出るのか？摂取をやめ
たらすぐ効果がなくなるのか？

「効果が出る期間のズレ」を考慮してプロバイオティクスの効果を推定する
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Overview
「効果が出る期間のズレ」を考慮してプロバイオティクスの効果を推定する

https://doi.org/10.1016/j.csbj.2023.10.047 17

https://doi.org/10.1016/j.csbj.2023.10.047


Results
従来の⼿法ではレスポンダー、提案⼿法ではレスポンダーとはいえ
ないと判断された被験者の排便頻度改善スコア

「効果が出る期間のズレ」を考慮してプロバイオティクスの効果を推定する

https://doi.org/10.1016/j.csbj.2023.10.047 18

https://doi.org/10.1016/j.csbj.2023.10.047


「細菌の所属するグループ」を考慮して細菌の共起関係を推定
する

https://doi.org/10.1186/s40168-020-00864-3

https://doi.org/10.1186/s40168-020-00864-3


Introduction
⽬的
ヒト腸内細菌同⼠の構築する共起関係を推定したい

従来は…
相関係数の評価

問題点
複数の細菌と複数のパターンで共起する細菌を検知できない

「細菌の所属するグループ」を考慮して細菌の共起関係を推定する
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Overview
「細菌の所属するグループ」を考慮して細菌の共起関係を推定する
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Results
「細菌の所属するグループ」を考慮して細菌の共起関係を推定する

https://doi.org/10.1186/s40168-020-00864-3 22

https://doi.org/10.1186/s40168-020-00864-3


最後に



まとめ
既存の解析⼿法をベースとして、隠れ変数を導⼊した統計モデルの
コンセプトを紹介した
基本的な統計解析だけでは得られなかった意外な結果が得られるこ
ともある
ただし、うまく⾏かないことは多い

「どうやって」が気になる場合は以下の書籍などを参照
久保拓弥『データ解析のための統計モデリング⼊⾨』

最後に
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最後に
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ご清聴ありがとうございました


