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1. はじめに 

人工生命を主題とする世界最初の国際会議がニューメキシコ州ロスアラモス国立研究所

で開かれたのが、1987 年。それから約 20 年がたった現在、コンピュータシミュレーショ

ンを用いた生物学的研究は、すでに一定の市民権を得ているといっていいだろう。これに

は、ロバート・ラングトン、ジョン・ホートン・コンウェイ、スチュアート・カウフマン

などの人工生命研究の「スタープレイヤー」たちの活躍がある。こうしたこともあり、人

工生命、あるいは生命のシミュレーションというと、スクリーンの中で点滅を繰り返す「セ

ル」たちや、色とりどりのアトラクター、「創発」や「カオスの縁」などといったキャッチ

ーなキーワードが思い起こされるのが一般的なのではないだろうか。 

しかしこのような研究の一方で、今世紀に入ってから、システム生物学という新たな研

究分野が開拓されてきた。この潮流に属する研究は、生物学的研究にコンピュータシミュ

レーションを用いるという共通点は有するものの、その歴史的経緯や方法論、さらには研

究の目的などにおいて、従来の（あるいは一般的に理解される）人工生命研究とは毛色が

異なっている。つまり人工生命とシステム生物学では、コンピュータシミュレーションに

託された認識論的な意味づけが大きく異なるのである。しかしそれはどのような点におい

てであろうか。そしてその違いは両者の研究目的に対しどのような意味をもつのだろうか。

本稿ではこの両者の比較を通して、生物学研究においてシミュレーションが担う役割を考

察してみたい。 

 

 

2. 人工生命 

 人工生命とは 

人工生命についてはすでに一般的な紹介文献が多数あるため(Emmeche, 1994; Keller, 

2002; Levy, 1992)、詳しくはそれらを参照していただくことにして、ここでは以下での考察

に必要なだけの概略を示すだけにとどめよう。 

コンピュータを用いた人工生命研究の発端となったのは、フォン・ノイマンのセル・オ

ートマトンである。良く知られているように、彼の動機は自己複製する機械を作り出すこ

とであり、セル・オートマトンはそれを実現する形式的な媒体であった。有名なコンウェ
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(図 1) ライフ・ゲーム。グライダ

ーを打ち出すグライダーガン 

イの「ライフ・ゲーム」は、このフォン・ノイマンのセ

ル・オートマトンを単純化したものである(図 1)。ライ

フ・ゲームにおいては、各セルの状態は 2 つに限定され、

それは隣接する 8 つのセルの状態に応じて変化する関数

になっている。このような単純な規則によって支配され

るセルを二次元空間に碁盤の目状に敷き詰め、適当な初

期状態からスタートさせると、セルたちは様々な遷移パ

ターンを示して

人工生命の一例として、レイノルズの「ボイド

(boid)」がある(図 2)。各ボイドは、次のような

三つの簡単な規則に従って仮想空間を移動する。

(1)周囲のほかの対象（ボイドや障害物）から、

最小限の距離を取る；(2)近隣のボイドと速度を

そろえて進む；(3)近隣のボイド個体群の中心に

向かって進む。各ボイドの挙動を支配するのは

こうした一見単純なルールにすぎなくても、こ

れらボイドからなる集団は、鳥などの群れが示

す均整かつ同期の取れた挙動を非常にうまく再

現するのである。また比較的近年の研究として

は、後に取り上げる、遺伝子の相互作用をブー

ル代数のネットワークで表現したカウフマンの

NK モデルが挙げられるだろう。 

いくのである。他にも良く知られている

 

(図 2) レイノルズのボイド。群れは円筒形

の障害物を避けながら進む。ボイド自身に

よるアプレットがhttp://www.red3d.com/
cwr/boids/ にある。 

 人工生命の目的と方法論 

人工生命研究は、このように多岐な形態をとっているが、底に流れるテーマは共通して

いる。共通項は、(1)単純な部分と規則の組み合わせが、全体における複雑なパターンを作

り出すという発見と、(2)そうして作り出されるパターンが、生命の重要な特徴を捉えてい

るという主張である。前者は一般に、創発(emergence)と呼ばれる。後者の主張は、人工生

命研究者が掲げる、全体論的(holistic)なアプローチを要約している。つまりそれは、部分

的な振舞いよりも、全体的なパターンが説明において果たす役割を重視し、そうした全体

の性質によってこそ生命の理解が得られると主張する点において、全体論的だと言えるの

である。 
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では、このようなアプローチから得られる知見とは何だろうか。単純な規則から複雑な

パターンが生じるという発見は、確かに驚きに値する。さらにそれが現実の生物のふるま

いと似ているとしたら、驚きはなおさらだろう。しかしそこから、生命に関するどのよう

なことが「分かった」ことになるのだろうか。人工生命研究者が主張するその認識論的意

義は、生命に普遍的な法則の発見である。例えばラングトンは以下のように述べる： 

理論生物学は長い間、単一の事例からは一般的な原理を導くことができないとい

う根本的な障害に直面してきた。他の事例が見つからない限り、生命の本質的性

質――原理的に
、、、、

あらゆる生命システムに共有されていなければならない性質―

―を、単に
、、

局所的な歴史的偶然の組み合わせと遺伝的相続の共通性だけ
、、

からたま

たま地球上生命において普遍的となっているような、生命にとって偶有的かもし

れない性質から区別することは極めて困難である。この先の探求において、異な

った物理化学に基づいた生命体が我々の前に現れでてくるようなことはとても

ありそうにない。したがって我々の唯一の選択肢は新たな生命形式、すなわち人

工生命の合成を試みることである。(Langton, 1996, p. 39, 強調はラングトン) 

地球上の生命は多様であり、その多様性は偶然的要因（例えば突然変異や環境変動）によ

って支配されている。グールドが言うように、「生命のテープをリプレイ」するとしたら、

その結果は現在の我々が見知っている生物界とは大きく異なったものになるだろう(Gould, 

1990)。しかし何回そのような「リプレイ」を繰り返したとしても、その全ての登場人物（あ

るいは登場生命
、、

）が必ず備えているような普遍的な性質、すなわち生命の本質
、、

はないのだ

ろうか。もしそのような性質を見つけられれば、我々は、一見多様で無規則的な生物界に

おいて、実はすべての生物が従っているような普遍的法則を手にすることになるだろう。 

カウフマンのシミュレーションは、こうした生命の普遍的法則を探ろうとするものであ

る(Kauffman, 1992, chap. 12)。彼は自らの NK モデルを、ゲノム内の各遺伝子が調節タンパ

クを通して互いの発現に影響を及ぼしあうネットワークのモデルとして解釈し、その上で

このモデルを構成するノードの数と、モデルが安定した挙動を示すときのパターンの周期

長とを比較した。その上で、各々ノード数は一定だがノードの間の配線をランダムに組み

替えた多数の NK モデルをコンピュータ上で走らせその周期を測ると、ノード間配線に関

わらず、ノード数と周期長には一定の関係があることが発見された。彼のモデルの解釈に

従えば、これはゲノム内の遺伝子の数と細胞周期の間に一定の関係があるということを示

唆する。そしてカウフマンは、遺伝子数と細胞周期のこの関係は、現実の生物においても

見出されると主張する。つまり、各生物種においてゲノムネットワークの具体的な配線は
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様々に異なっていたとしても、そのような差異に関わらない普遍的な関係性が、あらゆる

生物の遺伝子発現において成立しているというのである。 

このように見ていくと、人工生命研究の目標（普遍法則の探求）と、本節冒頭で掲げた

その研究アプローチ（全体論）は、実は密接に関係したものだということが理解される。

すべての生命――人工生命研究者がこういうとき、そこには地球上に存在する／した生物

だけでなく、存在しえただろう可能的な生命も含まれる――に共通する性質を特定するた

めには、個々の具体的な生物が持つ詳細な情報はできる限り捨象されなければならない。

そうした詳細は、極めて少数の本質的な要素を覆い隠すノイズでしかない。上述のカウフ

マンが主張する法則は、個別的な遺伝子「配線」についての情報を捨象し、遺伝子数と細

胞周期というたった 2 つのパラメータに注目したときにはじめて浮かび上がってくるもの

である。このように人工生命研究にとって、データ量のコンパクトさは、制約ではなくむ

しろ要請なのである。一方、次の節で見るように、システム生物学における方法論は、人

工生命研究のこうした全体論的なアプローチとは、好対照をなしているのである。 

 

3. システム生物学 

 システム生物学とは 

システム生物学とは、その名の通り、生物を一つのシステムとして理解していこうとい

う学問領域である。生物を構成する要素の機能単体ではなく、それらの組み合わせに着目

するというアイデア自体は、新しいものではない２。しかしその研究が具体的なデータに

基づく形で現実味を帯び始めたのは、この十年間においてである(Kitano, 2001)。これには

第一に、ゲノムミクスやプロテオミクスなどの興隆に見られるように、生命機構に関する

分子レベルでの莫大なデータが、近年急速に蓄積されてきたということがある。そしてこ

の背景には、DNAマイクロアレイなどといった、高速かつ大規模な測定を可能にする技術

の進展がある。そしてもちろん、大量のデータを管理・処理するためのコンピュータパワ

ーの向上も、こうした研究の必要条件としてあっただろう。 

このような流れを受けてスタートしたシステム生物学の目標の一つに、様々な生命現象、

たとえば細胞内の代謝活動や免疫反応、多細胞生物の胚発生などを、コンピュータ上(in  

silico)に分子レベルでシミュレートするというものがある。日本における研究としては、 

ERATO-SORST 北野共生システムプロジェクト (http://www.symbio.jst.go.jp/symbio2/index. 

html)、慶応大学の冨田勝を中心にした E-CELL Project(http://www.e-cell.org/ecell/)、また国

外では Alliance for Cellular Signaling (http://www.afcs.org/aboutus/index.html), Virtual Cell 

Project(http://www.nrcam.uchc.edu/ ), Silicon Cell Project(http://www.bio.vu.nl/hwconf/Silicon/)
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 などの例がある。 

これらのプロジェクトから具体的な研究例を少し見てみよう。北野らは、ショウジョウ

バエの初期胚に見られる分節化現象をシミュレートしている(Hamahashi & H. Kitano, 1998; 

北野, 2001b, 2001a)。ショウジョウバエ胚発生の初期に現れる体節は、複数の遺伝子産物（タ

ンパク質）が胚の前後軸に沿って形成する濃度勾配のパターンによって決定される。そし

てこのパターンは、母性効果遺伝子(bicoid)が引き金となって起こる、一連の制御と遺伝子

発現パターンによってもたらされる。北野と濱橋の研究は、遺伝子の転写速度、タンパク

質の拡散係数や分解速度などを定めた上で、この発現パターンをシミュレートし、実際の

ショウジョウバエで観察される遺伝子産物の濃度パターンが得られるかどうかを探るもの

である。 

一方、冨田らは、彼らの開発した E-CELL システムを用いて、ヒトの赤血球細胞をモデ

ル化している(冨田, 2001)。このモデルはおよそ 80 種類の異なる要素（代謝中間体および

酵素）を有しており、解糖系・ペントースリン酸経路・核酸合成経路という 3 つの代謝経

路の働きをシミュレートする。彼らのシステムでは、こうした酵素のうち特定のものを欠

損させたとき、それが他の要素の状態にどのような影響を与えるのかを、確認することが

できるようになっている。 

 

 AL との違い 

このような概観からだけでも、システム生物学と前節で扱った人工生命研究との間の差異

が見て取れるだろう。第一の違いは、人工生命が要素の単純性あるいは等質性を仮定して

いたのに対し、システム生物学においては、システムを構成する諸要素にそれぞれに異な

った役割が与えられるということである(Cf. Kitano, 2002)。 

また後者の研究では、シミュレート対象である系の細部に関する詳細な情報が本質的な重

要性を帯びてくる。濱橋らのシミュレーションでは、遺伝子の初期分布濃度やタンパク質

の拡散係数の取り方によっては、まったく非現実的な結果が得られてしまう。このように、

一般にシステム生物学では、人工生命研究は言わずもがな、一般的な生物学的研究と比べ

ても、より広範かつ精確な定量的データが必要とされるのである(Kitano, 2001, p. 5)。 

システム生物学と人工生命では、その目標も大きく違う。ここで目指されているのは、生

命一般に妥当するような普遍的法則ではない。むしろシステム生物学におけるシミュレー

ションの目標は、詳細なデータに基づき、ハエの発生や特定の細胞の挙動などといった個

別的現象をできるだけ忠実に再現することである。つまりここでは、普遍性ではなく、個

別・特殊性こそが優先されているのである。 
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 システム生物学におけるシミュレーションの意義 

上述のように、システム生物学が目指すのは、普遍法則の発見ではない。むしろその目

的は、個別的な生命現象のもとにある因果関係を明らかにすることである。つまりシステ

ム生物学におけるシミュレーションの意義は、因果モデルとしてのその役割にある。 

現在一般的な（かつシミュレーションとは異なる）因果モデルとして、パスウェイ解析

があげられるだろう。一般にパスウェイ解析では、システムの構成要素の機能的特徴とそ

の機能連関が、それぞれノードと矢印によって表される。このような表現は分子生物学で

も一般的であり、例えば京都大学で進められている生命システム情報統合データベース

KEGG(http://www.genome.jp/kegg/)では、代謝や遺伝子発現など、様々な細胞機能に関する

反応経路モデルが、こうしたダイアグラムの形で網羅的に収められている（図 3）。 

 

 
( 3) KEGG PATHWAY より。図はヒトのカルシウムシグナル経路。四角図

はタンパク質、丸は代謝中間体、矢印は各要素間の因果関係を表している。 
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ではこのように人口に膾炙した因果モデルがあるのにも関わらず、なぜ新たな因果モデ

ルとしてシミュレーションを持ちだす必要があるのだろうか。その答えは、対象の通時的

変化にある。パスウェイ解析においては基本的に、

り時間の進展にともなって、それらの機能や結び

つきが変化していくことは想定されていない。し

かしながら生命活動においては、構成要素の役割

やその間の関係の通時的な変化はきわめて一般的

な現象である。 

例え

各要素と関係は固定されている。つま

ば、カルシウム(Ca2+)は細胞内での様々な応

答

レーションの利点は、このような時間的変化を扱うのに適しているということで

あ

を引き起こす重要なシグナル分子であるが、こ

れによって引き起こされる反応のうちには、その

濃度変化の周期に依存するものがある。通常、細

胞内のCa2+濃度は低く抑えられているが、一定の

刺激を受けると、その濃度は急激な上昇と下降の

スパイクを示す。そしてこのスパイクの振動数に

応じて、細胞は異なった仕方で反応する。例えば

低振動数では遺伝子Aが、高振動数では遺伝子A

およびBが発現されるというように、Ca2+シグナルの帰結はその濃度周期によって決定され

るのである(図 4)。したがって、Ca2+シグナルの役割を知るためには、ただそれがどのよう

な経路に組み込まれているかだけでなく、どのようなときにどの経路が活性化されるのか、

ということも知らなければならない。そしてその条件となるのは振動数という時間的要素

である。つまり、Ca2+シグナルを組み込む経路の挙動を完全に理解するためには、時間的

契機（これには単位時間ごとのCa2+の濃度変化などといったパラメータが含まれるだろう）

を持つモデルが必要となってくるのである。 

シミュ

る。例えばMichelson & Schulman (1994)は、Ca2+シグナルを媒介するCaM-Kinase（Ca2+/

カルモジュリン依存タンパクキナーゼ）が、Ca2+濃度のスパイクに応じてどのような時間

的発展を示すかをシミュレートすることで、前述の振動数依存的なCa2+シグナルの役割を

モデル化している３。彼らのモデルは単にCaM-Kinaseの状態がどのように変化していくか

を示しただけであったが、これをさらにCaM-Kinaseの持つ特異的な転写因子発現機能と結

びつけたモデルを作ることも可能であろう。そしてそのようなモデルは、Ca2+が細胞内に

おいて単にどのような役割を担っているのかだけでなく、いつ・どのような状況でそれら

 
(図 4)T細胞において、Ca2+シグナルは

NK-κB, NF-AT, Oct/OAPの三つの転写

因子をコントロールしている。 低振動数

ではNF-κBのみが活性化されるのに対

し、高振動数ではそれに加えNF-AT, 
Oct/OAPも活性化されるDolmetsch, 
Xu, & Lewis (1998)より。 
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の役割を果たすのかについても教えてくれるであろう。 

このように、シミュレーションの利点はモデルに時間軸を組み込むことで、因果モデル

自

いた研究が詳細か

つ

. まとめ 

父、フォン・ノイマンは、セル・オートマトンを提案するにあたって、

こ

体の通時的変化を表すことができるということにある。さらにこのことにより、ある一

つの経路の働きが、他の経路の働きとどのように同期し、前者における変化が後者にどの

ような影響をもたらすのかを示すことができる。細胞内では、一つの要素が、複数の経路

において様々な役割を果たしていることが一般的である。こうした多機能的な要素を通じ

て、複数の経路が複雑に絡み合い、相互に影響を与え合っている。このような状況のモデ

ル化を考えるとき、パスウェイ解析のような因果ダイアグラムでは、ある要素が複数の経

路に組み込まれていることは（各経路のダイアグラムにおいて同じ要素を繰り返し登場さ

せることで）理解されても、それによって各経路がどのように連絡しあうのかを表すこと

はできない。一方シミュレーションモデルは、時間という共通通貨を与えることで、これ

らの異なった経路の相互連関をモデル化することができるのである。 

また、こうしたシミュレーションの持つ認識論的意義は、これらを用

精密な定量的情報を要求するということとも符合している。というのもこうしたモデル

においては、一つの経路に組み込まれたパラメータにおける若干の誤差が、他の経路に対

し甚大な影響を及ぼすこともありうるからである。つまり、たった一部分における小さな

誤りが、シミュレーションのモデルとしての価値を台無しにしてしまう。そしてこれを避

けるためには、各パラメータを精密に設定するしかない。こうして、システム生物学にお

けるシミュレーションと人工生命研究のそれとの間の方法論的な違いは、両者の目的の違

いと連動しているのである。 

 

4

人工生命研究の

うした形式化が、問題の半分、しかもより重要かもしれない半分を投げ出すことに等し

いのではないか、と自問している(Von Neumann, 1966, p. 77)。捨てられた半分とは、彼が生

命活動の本質と見なすものが、いかにして現実の物質的基盤から生じてくるのかという問

題である。その後の人工生命研究は、フォン・ノイマンのアプローチに従いながら、ひた

すら生命の形式的な本質と法則を追い求めてきた。今世紀の変わり目に産声をあげたシス

テム生物学は、実際の生命の分子的基盤と、それらの分子が織り成す因果関係のネットワ

ークをひとつひとつ特定していくことで、半世紀前に捨てられ等閑視されてきた問題のも

う「半分」を、地道に拾い集めていこうとする試みだと言えるのではないだろうか。 
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