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１．養成技術者氏名： 高 橋  治           
 
２．養成カリキュラム名： 進化型計算手法の実用化に向けた研究開発 
 
３．養成カリキュラムの達成状況 
 

進化型計算手法の実用化に向けたさらなる性能向上を目的とする研究と、その実

応用問題としてのＸ線解析分野への展開を踏まえた開発の両ステップにおいて、

当期初頭に設定したカリキュラムをほぼ達成した。 
 
４．成果 
 
４－１．目的 

計算機を用いて最適な解を求めることや、これまで人手によって解かれて

きたものを計算機で自動的に求めることは、近年の計算機の発達に伴い活発

に試みられているが、実問題の多くはタンパク質構造推定問題に代表される

ように高次元・非線形性・多峰性などに起因する複雑な評価値景観を有し、

未だ解決困難な状況が多々ある。この現状に対し遺伝的アルゴリズムなどの

進化型計算手法は、各種ベンチマーク問題に対して示された秀でた性能から、

実問題へ適用可能な解探索手法として有望視されている。 
本研修では、進化型計算手法の実問題に耐えうるレベルへの性能向上を図

ることを検討し、さらには、実問題として戦略的なテーマであるバイオイン

フォマティクス分野の内、タンパク質の機能解明やドラッグデザインの為に

必要な分子構造の解明に欠かすことのできない技術であるＸ線解析分野にお

いて該手法の適用を図る。 
 
４－２．成果とその概要 

４－２－１．成果その１．進化型計算手法のさらなる性能向上 

2002年度までに、評価値景観を事前に想定することができない高次元多峰
性問題を対象に、探索パラメータを自律的かつ適応的に調整しながら探索を

進める適応的近傍探索に関する研究を行ってきた。2003年度には、集団の世
代交代モデルに「角度距離」という新たな視点を導入し、集団の収束性能、

ひいては探索性能の向上に成功した。 
 
４－２－２．成果その２．単結晶Ｘ線解析における分子モデル自動構築への適用 

バイオインフォマティクス分野における実問題としてX線結晶解析データ
からの分子モデル自動構築問題を、進化型計算手法の適用テーマにとりあげ

た。モデルの構築という従来手作業に依存していた部分の自動化を視野に、

観測された電子密度マップに対して推定する分子モデルの定式化を行ったう

えで、実数値最適化アルゴリズムを用いて分子モデルの自動構築を試み、小

さいタンパク質の人工的な観測データにおいて主鎖部分の自動構築に成功し



た（2002年度）。最終的に計算機によるタンパク質分子モデルの自動構築が
実現されることは、これまで生物系の専門家が１～２ヶ月程度かけて分子モ

デルを構築してきた作業が自動化されることを意味し、その分の作業時間が

測定サンプルの作製やデータ解析の時間に還元されることにつながり、ひい

ては、バイオ関連産業の競争力強化直結する成果となりうる。2003年度には
この手法の改良を進め、側鎖部分を含んだ分子モデルの構築、探索効率の向

上と獲得解精度の向上を図った。 
 
４－２－３．成果その３．粉末Ｘ線解析における分子モデル構築への適用 

幅広い産業応用が期待されている粉末状試料から３次元分子構造を解析す

る粉末 X 線解析手法に対して、実数値遺伝的アルゴリズムを適用することで
その実用化を図る検討を行った。これまでの技術では、Ｘ線解析によって構

造を解析する為には単結晶状のサンプルを作製・準備する必要があった。多

くの分野において、単結晶サンプルを作製すること自体に多くのハードルが

ある一方、粉末状のサンプルは比較的容易に得られる現実がある。分子構造

を解析することが粉末状サンプルにおいて可能になれば、それはＸ線解析を

必要とするバイオ関連分野を含む全ての分野において非常に強力な競争力と

なりうる。この粉末Ｘ線解析における新たな手法として、進化型アルゴリズ

ム導入の検討を行い、その解析性能の向上を図った。その結果、これまでは

解析が困難であった規模の問題の解析に成功した。 
 
４－３．産業界において想定される成果の活用 
 
４－３－１．産業界における進化型計算手法の活用 

進化型計算手法は、計算機を用いる最適化手法の中で、現時点において最

も強力・高性能な解析アルゴリズムの一つである。このことは、これまで解

析困難であった多くの実問題が、この手法によって解くことが可能になるこ

とを意味する。最適化とはすなわち、計算可能なとある評価関数を最小化（も

しくは最大化）することである。なんらかの設計作業において、その最終生

成物（設計物）に評価関数が設定・計算できるならば、それらはすべて最適

化の対象となりうる。これを最適化設計と呼ぶ。また測定・解析作業におい

て、なんらかの指標を最大化（もしくは最小化）するステップがあるとして、

それを、これまでエキスパートの手によってのみ実現されてきたとするなら

ば、進化型計算手法の導入によって今後この作業が自動化される可能性があ

ることを意味する。すなわち、設計にしろ、解析にしろ、これまで人手が欠

かせなかった多くの分野において計算機による自動化（自動設計、自動解析）

の可能性が広まることを意味している。今回の成果は、この広まりを加速さ

せうる成果と言える。 
 

４－３－２．産業界における単結晶Ｘ線解析における分子モデル自動構築 

分子モデルの構築作業は従来人手によって行われてきた。特に巨大分子で

あるタンパク質の分子モデルの構築にはエキスパートの多大な手間と労力を

必要とし、その解析を多用するバイオ関係分野において重要な課題となって

きている。その作業の一刻も早い自動化は、今後の競争力強化において非常

に重要である。その実現への道を一歩進めた今回の成果は大きな意味を持っ

ている。 
 
 



４－３－３．産業界における粉末Ｘ線解析における分子モデル構築 

単結晶状のサンプルを必要とする単結晶Ｘ線解析に対して、粉末Ｘ線解析

では、粉末状のサンプルで解析が可能となる。多くの分野において、単結晶

サンプルを作製すること自体に多くのハードルがある一方、粉末状のサンプ

ルは比較的容易に得られる。分子構造を解析することが粉末状サンプルにお

いて可能になれば、それはＸ線解析を必要とするバイオ関連分野を含む全て

の分野において非常に強力な競争力となりうる。しかし一方で、粉末Ｘ線解

析から得られる情報は単結晶の場合に比べ圧倒的に少ない。よって、その限

られた情報から分子構造を解析することは非常に困難な計算と言える。今回

の成果は、新たに進化型計算手法を該分野へ導入し、これまで解析が困難で

あった規模の問題の解析に成功したことにある。このことは、今後粉末Ｘ線

解析技術が多くの分野で活用され、広まっていく上で重要な役割を果たすと

考えられる。 
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