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研究の概要 
本研究では、生命病態システムの数理モデリングとその個別化医療への本格的応用のための数  

理的手法、特に(1)「数理モデルに基づく前立腺がんの内分泌療法と他の疾患への展開」及び  

(2)「全く新しいバイオマーカー概念である動的ネットワークバイオマーカー理論の発展とその 

応用」に関して、実用に耐え得る本格的個別化医療の数理情報システム理論的基盤を確立する。 

研 究 分 野：情報学 

キ ー ワ ー ド：数理システム理論，複雑系，生体情報 

１．研究開始当初の背景 
近年、生命システムに関して大量の時空間

ビッグデータが計測出来るようになって来
ているため、この様なビッグデータを活用し
た生命システムの数理情報学的研究の重要
性が増している。  
 
２．研究の目的 
本研究では、このような背景を基にして、

生命病態システムの数理モデリングとその
個別化医療への本格的応用のための数理的
手法を開発することを目的とする。そして、
本研究によって、実用に耐え得る本格的個別
化医療の数理情報システム理論的基盤を確
立する。 
 
３．研究の方法 
複雑な現象を研究するためには、現象の本

質を数理モデルで記述してその数学的解析
を通して対象を理解することが有力な方法
論となる。本研究では、「数理モデルに基づ
く前立腺がんの内分泌療法」と「全く新しい
バイオマーカー概念である動的ネットワー
クバイオマーカー（DNB: Dynamical 
Network Biomarkers）理論」を中心にして、
生命病態の数理モデリング手法と数理解析
手法を大きく発展させる。そして、これらの
手法を様々な疾患の生体ビッグデータに適
用して解析・検証することにより、本格的個
別化医療を実用化するための数理情報シス
テム理論的基盤を構築する（図１）。 
 
 

 
４．これまでの成果 
 (1) 数理モデルに基づく前立腺がんの内分

泌療法と他の疾患への展開 
本研究は、PSA（Prostate Specific Antigen: 

前立腺特異抗原）などのバイオマーカーの時
系列データを基に構築するテーラーメード
数理モデルを用いて、個別化医療を実現する
点に特色がある。この数理的手法によって、
前立腺がん内分泌療法に関して、実際の臨床
現場で得られる様な短い PSA 時系列データ
等を基に、継続的内分泌療法と間欠的内分泌
療法のどちらが適しているかを判定し、かつ
間欠的内分泌療法の方が適している場合に
最適な投薬スケジュールをテーラーメード
に決定することが可能となった。また、同様
に治療に対して耐性、抵抗性を生じる様々な
疾患に関して、最適な治療スケジュールを決
定する個別化医療の実現が期待される。 
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図 1：本研究の概要。 
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(2) 動的ネットワークバイオマーカー理論の
発展とその応用 

DNB は、従来の静的バイオマーカーのよ
うに健康状態と疾病状態を区別するのでは
なく、健康状態とその極限としての臨界的疾
病前状態あるいは病態悪化の状態遷移過程
をはっきり識別することを目的とするもの
である。本研究の特色は、病気の発症を健康
状態のアトラクタから疾病状態のアトラク
タへの分岐点を経た状態遷移ととらえる点
にある（図 2）。この考えに基づいて、分岐点
近傍における状態遷移直前の状態に対応す
る疾病前状態を DNB 理論を用いて検出する
ことで、PSA の様な敏感なバイオマーカーが
未発見の様々な疾病の超早期診断と適切な
タイミングでの超早期治療が可能になる。 
さらには、DNB を一般の複雑ネットワー

クへ応用するために DNM (Dynamical 
Network Markers) として拡張し、電力ネッ
トワーク、交通システム、経済システムなど
へ適用する応用展開の準備を進めている。 

 
５．今後の計画 
今後も引き続き当初の計画に従って研究

を進めていく予定である。特に重点を置く研
究内容は以下である。 
(1) 数理モデルに基づく前立腺がんの内分泌

療法と他の疾患への展開 
前立腺がんの転移をより高い精度で同定

できるかどうか検討する。また、不十分な時
系列データからその将来を予測する手法を、
数理的手法から得られた複数の予測を統合
する手法の改良などを通してより拡張して、
実用化レベルの数理的手法を確立する。 
(2) 全く新しいバイオマーカー概念である動

的ネットワークバイオマーカー理論の発
展とその応用 

マウスにおけるメタボリックシンドロー
ムの前段階の検出など、動的ネットワークバ
イオマーカー法の適用例をさらに増やす。同
手法の血液データへの適用についても研究
をさらに進め、どのような疾病の早期診断に
有効かを明らかにすることを目指す。さらに、
電力ネットワーク、交通システム、経済シス

テムなどへの具体的な応用展開を進める。 
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図 2：動的ネットワークバイオマーカーの特徴。 
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