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§１．研究開発実施体制  

（１）TFD 解析グループ（京都大学） 
① 研究開発代表者：坂上 貴之 （京都大学大学院理学研究科，教授） 
② 研究項目 

・ 4 次元流線トポロジカルデータ(TFD)解析の理論の構築 
・ 心血流データに対する 4 次元流線トポロジカルデータ(TFD)解析の理論構築とその実

装研究 
・ 4 次元流線トポロジカルデータ(TFD)解析の気象学・海洋学分野への応用研究 
・ MathClinic の事業を通じた，4 次元流線トポロジカルデータ(TFD)解析の産業課題へ

の応用研究 
（２）血流 4dTFD−MSD 実装グループ（(株)Cardio Flow Design） 

① 主たる共同研究者：板谷 慶一 （(株)Cardio Flow Design，テクニカルアドバイザー/名
古屋市立大学・講師） 

② 研究項目 
・ 心血流 4 次元流線トポロジカルデータ(TFD)解析のソフトウェアの開発と実装 
・ 心血流 4 次元流線トポロジカルデータ(TFD)解析ソフトウェアアーキテクチャの設計 
・ 心血流データの臨床データの取得，とその解析（TFD-MSD 解析）実施と症例検討 

（３）MSD 解析グループ（名古屋大学） 
① 主たる共同研究者：岩見 真吾 （名古屋大学大学院理学研究科，教授） 
② 研究項目 

・ 抗ウィルス臨床試験データの多階層数理モデル(MSD)解析の理論の構築 
・ 個体ベースシミュレーションモデル，マルコフモデルの構築 
・ 基礎医学分野に対するモデル駆動型データ解析の実装 

（4）創薬 4dTD-MSD 解析実装グループ（名古屋大学） 
① 主たる共同研究者：岩見 真吾（名古屋大学大学院理学研究科，教授） 
② 研究項目： 

・ 創薬 4dTD-MSD 解析の実装研究 
・ 創薬 4dTD-MSD 解析データの取得，その解析と症例検討 

（5）TD 解析グループ（京都大学） 
① 主たる共同研究者：平岡裕章（京都大学高等研究院，教授） 
② 研究項目 

・ トポロジカルデータ(TD)解析の理論の構築 
・ 4dTFD-MSD 解析実現のための数理手法の開発（高次統計学を用いた数理モデリング，

最適輸送理論）の開発 
・ 4 次元トポロジカルデータ解析の生命科学分野への応用研究 

 



 

 3 

§２．研究開発成果の概要  

研究開発計画に基づき以下の研究成果を得た．POC1（4dTFD-MSD解析開発）では，循環器医

用画像分野で実用化されている心臓超音波 VFM および 4d MRI で得られた心臓血流データに

対して，退化特異点を用いた心臓血流 TFD 解析の理論が完成，流線パターンのグラフと文字列

表現(COT 表現)によって「位相的渦構造」を数学的に定義し，曖昧さのない心臓渦流の位相幾何

学的特徴付けが可能になった．さらに，本解析を実現する計算モジュールの開発にも成功し，本

技術の社会実装に向けた計算基盤構築が進んでいる(下図)．POC2(感染症創薬 4dTD-MSD 解

析の開発)では，さまざまな薬剤による感染実験から得られる薬剤反応曲線データを定量的に分析

し，Dose-model の導入により薬剤間の相互作用を推定することに成功した．特に今年度のサル痘

の世界的流行が発生に即応して，サル痘ウイルスの感染細胞系を立ち上げ，スループット高いスク

リーニング系を構築，承認薬スクリーニングからヒット化合物を同定した 3）．加えて，4dTD 解析の

数理共通基盤の強化では，坂上 G では有限型流れと呼ばれる三次元流れに対応可能な位相的

分類理論の完成 1），トポロジカルデータの時系列解析の手法の開発を進めた．その応用では，

TFD 解析の海洋学データへの適用による黒潮大蛇行の同定 2），MathClinic を通じた TFD 解
析の産学連携研究を 5 件実施した．岩見 G では基礎医学分野における多階層数理モデルの計

算高速化を達成し，ATL 発症予測の応用関する検討を開始した．平岡Gの一細胞計測 4dTD解

析では，新しいノイズ除去法の RECODE の改良と混合ガウス分布と最適輸送理論を融合させた

一細胞遺伝子発現データ解析の分化追跡法の開発を進めた．これら数理技術は今後の POC 達

成の基盤となるものである． 
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