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令和6年度 京都大学化学研究所スーパーコンピュータシステム利用報告書

生物情報ネットワークの解析と制御

京都大学化学研究所数理生物情報研究領域 阿久津達也

研究成果概要

生物情報ネットワークの解析について、ブーリアンネットワーク（ ）、および、複雑ネットワ

ークの可制御性を主対象にして、これまでの研究を継続・発展させた。

は遺伝子ネットワークの離散数理モデルの一つであり、各遺伝子は発現しているか(1)、

いないか(0)のいずれかの値をとり、その制御規則はブール関数の形式で与えられ、単位時

刻ごとに同期してネットワーク全体の状態が変化する。 において静的定常状態は細胞の種

類などに対応し、その状態を保つことが重要である。一方、外乱により の構造に変化が生

じる場合がある。そこで、本研究では外乱により辺が削除された場合にも、静的定常状態を安

定に保つための制御方式を開発した。そして、理論解析およびシミュレーション解析によりそ

の有用性を示す一方、最小数の制御頂点を検出することが計算論的に困難な間題であること

を示した 。

複雑ネットワークの制御については、以前より最小支配集合（ ）というグラフ理論に基づ

く制御モデルを提案し、その様々な性質や拡張について研究してきた。本年度の研究では、

有向ネットワークにおける に基づく頂点の重要度（必須、間欠、冗長）の高速な計算法を

開発し、計算機実験によりその有用性を示した 。一方、複雑ネットワークの別の制御モデル

として、線形制御理論に基づくモデルも知られている。そのモデルにおいて、対象となる頂点

を限定した場合に対する制御頂点を選択する問題をパス被覆問題として定義し、それに対し

てネットワークフローアルゴリズムを適用する手法が提案されていた。本研究においては、その

定式化に対し、ネットワークフローアルゴリズムを利用せず、より単純な二部グラフマッチングを

利用する計算手法を開発した。そして、その正当性を理論的に示すとともに、その有用性を計

算機実験により示した 。
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