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研究成果の概要（和文）：ブーリアンネットワーク(BN)は、細胞内での遺伝子の制御関係を記述するための離散的な数
理モデルのひとつである。BNの定常状態を求める問題やBNを制御する問題はNP困難であることが知られているが、近年
の計算機の高性能化により中規模のBNであれば厳密アルゴリズムや整数計画法を用いて解ける場合がある。
本研究課題では、AND/OR BNの周期が２の定常状態を見つける厳密アルゴリズムを開発し、周期が１のBNの定常状態を
見つける問題や、BNを目的状態へ導く問題、定常状態を制御する問題に対する整数計画法に基づく手法を開発した。

研究成果の概要（英文）：The Boolean network (BN) is a discrete mathematical model for describing regulator
y relationship of genes in cells. Although problems for finding stable states of BNs and control strategie
s are known to be NP-hard, they are often solvable for middle size networks due to recent high performance
 computing vie exact algorithms and/or integer programming-based methods.
In this research, exact algorithms for finding attractors of period 2 were developed. Furthermore, integer
 programming-based methods were developed for problems for finding singleton attractors, control of BNs, a
nd control of attractors. 
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研究開始当初の背景
 

生命活動は膨大な数の
いに複雑に制御しあうことによって維持さ
れている。ヒトの場合には２万数千個の遺伝
子が存在するが、ある遺伝子
の働きを促進したり、逆に
したりすることが知られている。
記述された遺伝子の持つ情報は、
て読み取られた後
ク質が生成されて機能する。ある遺伝子がど
の程度働いているかは、対応する
パク質の量(発現量

研究開始当初、マイクロアレイ
各遺伝子の発現量が網羅的に測定できるよ
うになり、遺伝子間の制御関係を数理的に表
現したネットワークが得られるようになっ
ていた。それに伴い、
ワークの数理モデルを
法の開発が要請されていた

２．研究の目的 

遺伝子制御ネットワークの数理モデルとし
ては、ブーリアンネットワーク
アンネットワーク
されている。各モデルはそれぞれ一長一短あ
るが、BN は離散的な決定性の数理モデル
り、遺伝子制御の因果関係を簡潔な知識とし
て表現するのに適
ルを用いて遺伝子制御ネットワーク
モデル化すると、その
や制御する問題をは
を高速に効率よく解くためのアルゴリズム
開発が本研究の主な目的であった。

．研究方法 

において各ノードは遺伝子に対応し、
していれば１、発現していなければ０
当てられる。時刻
は、時刻 tにおける
ール関数で表現された制御関数
算される。 
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ムを開発した。 
 
また雑誌論文[7]において、ブール関数が
sign-definite な BN が、有向否定閉路を持た
なければ、強連結でなくても定常状態を多項
式時間で見つけることができるアルゴリズ
ムを開発した。また BNが positive である時、
ソース強連結成分があれば、周期が２の周期
的定常状態を多項式時間で見つけることが
できるアルゴリズムを開発した。 
 
さらに雑誌論文[4]において、周期１の定常
状態を求める問題、BN を目的状態へと導く問
題、定常状態を制御する問題に対する整数計
画法に基づく手法を開発した。また定常状態
の制御は

２

ｐ
困難であることを示した。 

 
また雑誌論文[3]において、当初の研究計画
とは少し異なるが、微分方程式で数理モデル
化した遺伝子制御ネットワークに対し、観測
されたデータに最も準ずるように、最小数の
枝の追加と削除を行う問題を解析した。この
問題に対し、動的計画法と最小二乗法に基づ
いて、ネットワークの次数が定数であれば多
項式時間で動作するアルゴリズムを開発し
た。 
 
さらにネットワークの類似性判定に関する
研究として、雑誌論文[5]において無順序木
の編集距離をクリーク問題に帰着して動的
計画法で解く手法や、雑誌論文[1]において
次数に制限のある外平面グラフの最大共通
部分グラフを見つける多項式時間アルゴリ
ズムを開発した。また同様の問題が次数に制
限のある部分 k-木に対しては NP 困難になる
ことを証明した。 
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