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 我々は、数理科学や計算科学などの理論的手法を用いて、生命現象の解明に取り組ん

でいます。高次な生命現象の多くが、分子や細胞などの要素が複雑に相互作用しあうシ

ステムに支配され、そのダイナミクスから生命機能が生まれることが明らかとなってきました。理論的手

法を用いることで、複雑なシステムに統合的な理解を与え、システムを支配する本質的法則を導くことが

できます。 
 話題１：遺伝子調節ネットワークの制御 
 様々な生命現象に多数種の遺伝子が関わっているこ

と、それらが互いに複雑な調節を行っていることが明ら

かになってきました。我々は、調節ネットワークの情報

だけから、力学的に重要な一部の分子を決定できる理論

を世界で初めて構築しました。例えば、図はホヤの初期

発生で細胞運命を支配する遺伝子ネットワークの解析

結果ですが、92 の分子のうち 6 つにより、ネットワーク

全体のダイナミクスを捉えられ、操作できることが数学

的に予測されました。実験グループとの共同研究によ

り、これらの分子の活性を操作し細胞状態を人工的に再

現することで、この予測を検証しました。またその過程

でネットワーク情報に欠落があることが予測され、実際

に未知の制御が発見され、ネットワークの情報の更新が

なされました。 
 話題２：シグナル伝達による多様な細胞応答の起源 
 多細胞生物は、シグナル分子を互いにやり取りすること

で、細胞間で協調した振る舞いを実現しています。シグナ

ル分子を受け取る受容体のグループの 1 つに、ERBB1、
ERBB2、ERBB3、ERBB4 からなる ERBB ファミリーがあ

ります。ERBB にシグナル分子が結合すると、各種の二量

体が形成され、二量体の間で互いをリン酸化する反応が起

こり、これが細胞増殖や分化などの多様な応答を引き起こ

します。ヒトでは組織間で 4 種の ERBB の組成が異なるこ

とが分かっており、組織ごとに異なる振る舞いを作り出し

ていると考えられています。ところが、ERBB の結合反応

やリン酸化反応の詳細を計測することは難しく、応答の多

様性がどのように作り出されているのか、分かっていませ

んでした。これに対し我々は、計測実験と数理モデルを組み合わせることで、4 種の ERBB の反応特性と、

シグナルによるそれらの変化を、初めて特定することに成功しました。その結果、4 種の ERBB 分子の間

でリン酸化反応速度が異なることが、応答の多様性に大きな効果をもたらしていると分かりました。 
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