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研究成果の概要 

本研究でのバイオ DXの主な対象である人工遺伝子回路の設計では、ルールベースを活用す

る論理推論 AIである Prologにより、過去に代表者が実装した人工遺伝子回路をルールにより記

述することで、ルールの組みあわせとして人工遺伝子回路を自動設計している。ここで、新たに追

加されたルールが既存のルールと論理推論 AIにより組み合わされることで、ルール数の増加以

上に設計される回路の数が増加することに意義がある。本年度は実際に、このようなルールの追加

により、新規目的に対する自動設計も可能であることを明らかにした。また、新規ルールの追加の

ために論文から情報を自動抽出する準備として機械学習に種々の改良を行い、その一つでは深

層強化学習が有効であることを示した。 

本研究でのバイオ DXの別の方向として、情報処理による研究の高度化がある。この目的に対応

し、無細胞タンパク質転写翻訳系における反応条件の最適化を、本研究で購入した微量自動分

注機を活かした機械学習によって行った。また、無細胞タンパク質転写翻訳系におけるリソース競

合を解析し、この問題を解決する方策について論文を発表した 1) 。また、生成 AIにより、人工遺

伝子回路の素子となる新規タンパク質を創出した。 

本研究でのバイオ DXのもう一つの方向が、人間による生物実験操作では困難な点の自動化に

ある。上段落の反応条件最適化でも活用された自動分注機を用いて、細胞を緻密に固形培地上

に配置することで、人工遺伝子回路によって規定される、遺伝子発現の空間パターンを形成するこ

とができた。 
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