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　現在の研究の興味は生命情報学における新しい機
械学習の方法を開発することです。とくに、その応
用は、マイクロアレイ遺伝子発現データの解析、非
一様データの統合、生物学的ネットワークの推定を
含んでいます。最先端の機械学習算法はカーネル法
に拡張されています。私はマイクロアレイデータの
ためのカーネル法を開発します。非一様データの統
合には、カーネルかネットワークを使います。生体
ネットワークの推定には、凸問題を使います。

　My current research interests are in developing 
new machine learning methods for bioinformatics. 
Specially, the applications include analysis of 
microarray gene expression data, integration of 
heterogeneous data, biological network inference. 
One of modern machine learning algorithms is 
the kernel methods. I develop kernel methods for 
microarray data. For integration of heterogeneous 
data, I devise a new method for a kernel or a 
network. For biological network inference, my 
algorithm I am developing is formulated as a convex 
mathematical programming which is guaranteed to 
obtain the global solution. 
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　これまでに開発してきたさまざまな機械学習の方法や獲得してきた知見を医学や生物学の実データに応用す
る予定です。実際に、産業技術総合研究所との共同研究が進んでおり、機械学習における最新技術を駆使して、
酵素反応の予測法の開発を取り組んできます。

　大学院では生命情報学を習得するための仕組みが整いつつあり、有意義な学生生活が送れるはずです。

　◆研究計画
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