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１．研究の動機と背景 

遺伝子配列を用いて生物種の分類がで

きるかについて興味があり、このテーマを

調べることにした。 

２．関連研究と本研究 

 関連研究に吉田正和氏らが JHES2008

で発表した研究がある。これは rRNA の

配列を用いて生物種の分類、予測をすると

いうものであり、本研究も基本的にこれに

同じだが、データが膨大になるため、哺乳

類に限って調べることにした。 

３．実験データと実験方法 

 

図１：対象とした哺乳類の生物種分類 

 

 本研究で対象としたのは 22種の哺乳類

に関する 209 個の rRNA データである。

図 1 のように目、科、属、種の 4 つの階

層ごとに別々の分類問題として学習、予測

を行った。特徴情報としては RNA 配列の

5-gram の頻度、1024 次元とした。分類

器は R の kernlab パッケージに入ってい

る ksvm 関数を使い、精度は交差検定

(leave-one-out cross-validation)で求めた。 

 

４．実験結果 

 

図 2：各階層の分類の正解率 

 

図 2 のように各階層の分類の正解率は

おおむね 70%となった。本来は階層が小

さくなるにつれて正解率は減少するはず

だが、ここでは genus(属)が特に低くなっ

ている。また、生物種ごとの分類の正解し

やすさにおいてはヒトやチンパンジーな

どデータ量の多い物の方がイヌやネコな

どデータ量の少ないものに比べ、正解が多

いことが分かった。 

５．考察 

 図 2 のように減少具合がおかしくなっ

た原因は用いたデータ量が少なかったこ

とにあると思われる。また、データ量の多

い生物種の方が正解の多かったことはサ

ポートベクターマシンの性質をよくあら

わしていると言える。今回の研究ではおお

むね予想通りの結果が得られ、遺伝子配列

から生物種が分類できることも分かった。

とても興味がわいたので、次はクラスタリ

ング等他の方法を用いて進化の関係を調

べてみたいと思う。 
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