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研究成果の概要 

本研究では、研究者が興味を持った生命システムの動作に対して、その動作を実現できる種々

の生体分子ネットワークをコードするDNA配列を提示する、統合インターフェイスBioDOSを構築す

る。本計画は (Dry研究)生体分子ネットワーク候補の大量生成に続く絞り込みを行うハイブリッドAI

による配列設計、および、(Wet研究)数理モデルが保証する同型性組み合わせに基づいたシステ

ム構築とその動作を確認する生物実験、に大別される。 

 ネットワーク候補の大量生成は、論理推論 AIによるルールの組み合わせで達成される。本年度

は、論理推論ＡＩのコードを実装し、過去に代表者が細胞内で動作させた、サブシステムの組み合

わせからなる人工遺伝子ネットワークを AIによって生成することができた。このネットワークの生成

は、(1)ルール群のサブセットの特定の組み合わせによるネットワーク構造の提示、および、これに

続く、（２）提示されたネットワーク構造がどのようなパラメタセットによって所望の動作をするか否か

についての数値計算による絞り込み判定、二つを組み合わせることで行った。このように基盤技術

を確立できたことは、今後、論理推論 AIによるネットワーク大量生成が可能であることを占めせ

た、という点で意義が大きい。 

 ネットワークの絞り込みは、既存のネットワークとの類似度の判定によっても行う予定である。この

判定は、既存文献を教師データとした機械学習によって行う。本年度では、遺伝子ネットワーク論

文とその他の論文を振り分けるための学習器を構築した。 

 生物実験では、細胞の内部状態の初期化と多様化について、過去に公表した論文以外の方策

でも可能であることを、論理推論 AIによる候補生成だけでなく、培養実験でも示した。この結果

は、BioDOSが出力する「ありえた生命のかたち」が実際の生物内でも動作する、ということを示せ

たという意味で、大きな意義を持つ。 
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