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【滞在目的】 
 
応募者は博士後期課程 1 年の学生であり，生体内分子間の相互作用やネットワークに関する研究に従
事している．修士課程では糖鎖や RNA２次構造などのような木構造化されたデータの高速な比較手法
を開発した[1]．また，博士後期課程に進んでからは RNA 間相互作用について研究しており，計算機
実験だけでなく生物学実験も実際に行っている． 
 
応募者が滞在を希望するドイツ•フンボルト大学の Edda Klipp教授の研究室では動的に変化する生体
内現象の数理モデル化と数理モデルを用いた実データの解析を目指した研究が行われている．具体的

には酵母をモデル生物として利用し，シグナリング•パスウェイ，代謝ネットワーク，細胞周期におけ

る数理モデルを扱っている．また近年では，分化した細胞が人工多能性幹細胞（iPS細胞）に初期化さ
れるメカニズムに関連した研究も行われており，遺伝子ネットワークの数理モデルにおいて単純かつ

強力なモデルであるブーリアンネットワークを用いたモデル化も進められている[2]．さらに，Edda 
Klipp教授の研究室では実験系の研究室との共同研究も行われており，多種多様なバックグラウンドを
有する研究者が多く関わっている． 
 
そこで，応募者は以下を Edda Klipp教授の研究室における滞在目的とする． 
 

• ブーリアンネットワークを用いた生体ネットワークのモデル化と解析の手法を習得する． 
• 生物学実験により得られた実データの解析手法を習得する． 
• 多くの研究者らとの議論を通して生体ネットワークにおける新たな知見を得る． 

 
応募者はこれらの目的を達成し，数理と生物における理解をより深め，多種多様な視点から問題を分

析し，解決手法を提案できる人材を目指す．また，Edda Klipp教授の研究室セミナーなどにも積極的
に参加し，英語でのディスカッション能力，コミュニケーション能力を高め，多くの研究者らと交流

を深めることにより，幅広い視野を獲得し，今後の研究に活かすことを目指す． 
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Plan (Continued) 
 
【研究計画】 
 
生体ネットワーク，糖鎖や RNA２次構造などの構造化されたデータ間の類似度計算は重要な解析手法
の一つである．応募者はこれまでに糖鎖，RNA２次構造など木構造化された生物データの類似度を計
算する手法についての研究を行ってきた．木構造の類似度計算には編集距離と呼ばれる計量が一般的

に用いられる．また，DNAの塩基配列みおける類似度計算も編集距離と呼ばれる計量が用いられるこ
とが多い．そのため，生体ネットワークの解析にも距離の計量は有効であると考えられる． 
 
生体ネットワークの数理モデルには，ブーリアンネットワーク，ベイジアンネットワーク，微分方程

式系など多数のモデルが存在する．その中でもブーリアンネットワークは単純ではあるが，非線形な

モデルとなっているために数多くの研究が行われてきた．さらに近年では，ブーリアンネットワーク

を拡張した確率ブーリアンネットワークが提案されている[3]． 
 
Edda Klipp教授の研究室では，数理モデルを用いて体細胞が初期化されて iPS細胞となる過程を解析
しているが，その数理モデルに確率ブーリアンネットワークが用いられている．この確率ブーリアン

ネットワークは遺伝子の発現，クロマチン修飾，DNAのメチル化などの間で起こる相互作用を記述し
ている．幹細胞に関する多くの研究の最終的な目標は効率的な初期化手法，すなわち一度分化した細

胞を，多分化能を持つ未分化の状態にまで戻し，さらに新たな別の細胞に分化させる手法を開発する

ことである． 
 
そこで，応募者は修士課程において研究した構造データ間の類似度計算手法を用いて，生体ネットワ

ークの研究を行う．具体的には以下の３点を目標とする． 
 

• 生体ネットワークのモデル化に関する手法を習得する． 
• 確率ブーリアンネットワークに距離の計量を導入し，モデルを拡張する． 
• 拡張したモデルを用いて，体細胞の初期化について新たな知見を得る． 
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