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生物学と機械学習の交流から得られるもの
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　私は産総研に入所して７年目

ですが、その内の３年をドイツで

在外研究*をして過ごさせて頂き

ました。このような生活の良い面

は、様々な価値観を持つ人と出会

い共同研究ができるという点で

す。調べてみると、私はこれまで

25人と共著の論文を書いていま

すが、ただ単に日本に留まってい

たならば、この数はもっと少なく

なっていたと思います。

　二つの国を往復したことも、視

野を広げるのに役立ちましたが、

CBRCに参加し、生物学の世界を

体験できたことは、純粋に計算機

科学の人間だった私にとっては、

非常に大きい出来事でした。

　生物学データに使われている

数々の手法を勉強するうち、バイ

オインフォマティクスの手法は、

他の計算機科学の分野（機械学習、

画像処理、テキスト処理など）と

交わることなく、独自の発展を

遂げていることがわかってきま

した。例えば、自然言語処理と、

ゲノム配列処理は、記号列を処

理するという点で共通点が多い

にも関わらず、バイオインフォ

の論文には、自然言語処理の論

文が引用されることなどほとん

どありません（逆もない）。そこ

で、CBRCに入った当初の私は、

バイオインフォと機械学習の間

にポジションを取って、互いの

手法を流通させ、統合すること

によって、いい研究ができるの

ではないかと思っていました。

　そのような試みの全てが成功

したわけではないし、思ってい

たよりも難しかったのも事実で

すが、小さな成功例もいくつか

あります。例えば、３年前に提案

したMarginalized kernelという

手法は、元々は、隠れマルコフ

モデルに基づいて、二本のDNA

配列の類似度を計算するという

方法でしたが、近年、センサー

アレイや、ロボティクスの分野に

も応用されています。またカーネ

ル行列補完の研究も、バイオと、

それ以外の分野の両方で応用さ

れています。

　強調したいのは、つまるところ

生物学的なデータにしか使えな

い手法などないということです。

どんなに生物学的な知識を入れ

て、ある対象に特化させたとして

も、結局は数字の処理をしている

だけなので、バイオ以外の対象に

も必ず適用できるはずです。皆さ

んは、目の前のデータの処理に忙

しいことと思いますが、時間があ

るときに、他の計算機科学分野と

の関連を探してみると、新しい発

想が生まれるかもしれません。
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