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和文要旨

　遺伝子に関係した研究は様々な分野で行われており、顔面形態と遺伝子の関係性にも注目が集まっている。顔面
形態の統計的な解析は、そのような遺伝子関連研究の分野においても重要な役割を果たすことが期待される。顔面
形態の解析手法を構築する上での問題点として、3 次元形状の比較が必要なこと、確立された解析手法が存在しな
いことが挙げられる。本論文ではこれらの問題に取り組み、遺伝子関連研究に向けた顔形状解析のためのフレー
ムワークを提案する。実験には沖縄地方と日本本土の男性から 3D スキャナを用いて取得した 3 次元顔形状データ
を使用する。我々はこれらのデータに対して円筒座標変換に基づく 2 次元射影を行い、2 次元画像と 3 次元形状
の対応から特徴点を取得した。得られた特徴点を用いた 3D-Generalized Procrustes Analysis による位置合わせと
Thin Plate Spline に基づいたデータ間の対応付けにより、3 次元形状の比較という問題に対処した。また、対応付
け後に主成分分析を用いた特徴定義を行い、フィッシャー判別式に基づき地域特有の特徴を選択する。選択された
特徴を用いて線形判別分析による顔形状の分類を行い、交差検定法を用いて精度を検証した。実験結果から、選択
された特徴のみでも一定の分類精度が得られることが確認できた。選択された地域特有の特徴に注目することで、
遺伝子関連研究の効率向上に貢献が可能である。 
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1.　はじめに
　遺伝子に関連した研究は世界的に行われてお
り、2003 年にヒトゲノムの解析が終了して以降、
遺伝子に記録された情報の理解に対して関心が集
まっている。近年、顔面形態と遺伝子間にも関連
性が指摘されており、地域によって遺伝子の塩基
配列を特徴づけることが可能である [1][2]。

　日本国内では、沖縄地方に特徴的な顔面形態の
傾向が見られ、遺伝子との関連性が注目されてい
る。ここで、地域毎の顔面形態の定量評価が可能
になれば、遺伝子特徴の分類に関する既存の研究
結果を利用し、どの遺伝情報が人間の顔面形態に
寄与するか解明することが出来る。また研究の展
望として、人類の移動、進化を扱う人類学や遺伝
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