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会長就任挨拶： 発足 30年の節目を迎えて

稲葉　寿 ∗
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　日本数理生物学会会員の皆様、明けましておめでと
うございます。本年 1月から 2年間、会長を務めさせ
ていただくこととなりました。事務局幹事長は東京海
洋大学の岩田繁英さん、会計は東京工業大学の中丸麻
由子さん、庶務は首都大学東京の立木佑弥さんと国立
社会保障・人口問題研究所の大泉嶺さんにお願いする
こととなりました。事務局共々、どうぞよろしくお願
いいたします。今年度の JSMB大会は、中丸麻由子さ
んに大会委員長をお引き受けいただき、東京工業大学
において 9月 14日から 16日に開催される予定となっ
ています。昨年はシドニーにおける SMBとの合同大
会でしたから、２年ぶりの国内大会になります。多数
の会員の皆様の積極的な参加を期待しています。
　さて、今年は JSMBの前身である数理生物学懇談会
JAMBが 1989年に発足してから 30年の節目に当たり
ます。そこで、当時のことをご存じない若い方々も増
えたと思いますので、少し過去をふりかえってみたい
と思います。いうまでもなく、1989年は、1月の昭和
天皇の崩御によって平成がはじまり、6月には天安門
事件、11月にはベルリンの壁が崩壊して東西冷戦は
終結に向かうという、まさに時代の転換期でありまし
た。個人的には 89年の 11月に留学先のライデン大学
で学位を得て、ようやく研究者としてスタートした年
でした。オランダに前年から滞在していたので、数理
生物学懇談会の発足の過程は知らなかったのですが、
手元にある「数理生物学懇談会ニュースレター」第 1

号 (1989年 10月 1日)所載の三村先生の記述によると、
その前年にオクスフォード大学数理生物学研究所を再
訪した折、そのような組織の必要性を滞在中のサイモ
ン・レビンSMB会長 (当時コーネル大)に説かれ、帰国
後、同年10月の京大数理研の研究集会「Mathematical

Topics in Biology」で趣旨説明をおこなったところ、
多数の賛同を得て、89年に寺本英、山口昌哉両先生の
呼びかけによって懇談会が発足したと記されています。
同レターには発足時の会員 80名ほどの名簿が掲載さ
れています。両先生を含め、すでに亡くなられた方の
お名前を見ると、時の流れと感慨を禁じ得ません。今
日の学会の基礎を築かれた方々に、あらためて感謝を

∗東京大学大学院数理科学研究科

申し上げたいと思います。
　さてニュースレター第 1号には寺本、山口両先生に
よる巻頭言も掲げられています。寺本先生は「理論的
モデルは、理論屋の単なる思考の遊びではなく、モデ
ルは仮説や理論を導くもの、あるいは仮説や理論その
ものであって、むしろその主な利点は予測能力のある
科学を新しく生み出すことである、という信念をモデ
ル研究者自身がもてるようになってきた」と、数理生
物学の進歩を評価する一方で、Werner and Mittelbach

の「動物が実際にどのような能力を持っているか、そ
して何が重要な問題なのかということとは無関係な、
取るに足らないような理論が蓄積する危険を避けるた
めに、理論は経験的な研究と協力して発展させること
が重要である」という言葉を引いて、理論倒れを戒め
ています。しかし最近の数理生物学会の発展をみると、
この警告は杞憂に終わっているようです。とくに過去
10年間を考えると、計算可能性、実験可能性の長足の
進歩によって、それまで定性的な研究で終わっていた
ような分野でも、実験系とのコラボレーションによっ
て定量化が進み、理論の検証が可能になってきていま
す。また、理論疫学のように、現実の感染症対策の理
論的支柱として、80年代後半以降に急激に発展した分
野もあります。もはや数理モデルを「たとえ話」と卑
下したり、揶揄する向きはなくなりました。
　数理モデルは、若い世代にとっては計算機や統計解
析と同様に、ごく一般的な解析ツールになってきたと
いえましょう。しかしもし数理モデルがパッケージ化
された方法論にすぎないなら、はじめから生物学、疫
学、医学などの個別科学に参入するのが早道でしょう
し、キャリアパスとしても有利でしょう。数学者は数
学の世界に戻っていってしまうでしょう。数理生物学
の成熟化は皮肉にも個別対象科学への解体過程を招
き寄せてるとは言えないでしょうか。こうした危機を
突破する力は、やはり強力な異分野コラボレーション
によって新しい方法論を絶えず編み出していくことに
あると思います。JSMBが次世代生命科学の数理イノ
ベーションのプラットフォームとして発展するように、
微力ながら力を尽くしていきたいと思います。

日本数理生物学会会長　稲葉　寿
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【第 2回 私と方程式】

Turing パターン

三浦岳 ∗
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1. はじめに

Turing パターンは数理生物学でよく使われる道具
で、私より解説するのに適切な人はいると思うのだが、
数理モデルと現象の関わりの部分は、現場に身を置い
ていたのでそれなりに詳しい。本稿では、数学と生物
学との関連が、できるだけ人の顔を介してわかるよう
な形で紹介する1)。

2. 定義と支配方程式

Turing 2)という用語は、人によって自発的パターン
形成一般に使ったり、反応拡散系全般に使ったりする
場合がある。数理生物学の世界では、2変数以上の反
応拡散方程式のうち、拡散によって自発的に周期構造
を形成するもの（拡散誘導不安定性と呼ばれる）が
Turing 系と呼ばれる。本稿では、

∂u

∂t
= f(u,v)+du

∂2u

∂x2
(1)

∂v

∂t
= g(u,v)+dv

∂2v

∂x2
(2)

のような 2変数の Turing 系について述べる [1]。

3. 数値計算

Turing系に限らず、モデルを理解するには方程式を
眺めるより、まずは数値計算で挙動を再現する方が近
道である。ここでは数値計算の方法として陽解法、陰
解法の二種類について簡単に説明する。

3.1 陽解法
この系の挙動を理解するには、まず数値計算 (計算
機シミュレーション）で挙動を再現するのが簡単であ

∗九州大学大学院医学研究院
1)予めお断りしておくと、記憶を元にあまり調べずに書
いているので網羅的な情報ではない。自分で直接会っ
た人や使ったことのある手法に偏っており、引用する
べきなのに抜けている仕事もかなりあると思われる。
予め差し引いて読んでいただけると幸いである

2)イギリスの数学者Alan Turingの晩年の仕事 [1]から
来ている。Andrew Hodgesの書いた伝記 [2]（映画
「イミテーション・ゲーム」の原作）を昔読んだが、
数学的な記述が正確なのと LGBT に対する偏見がな
いので感心した記憶がある。のちにわかったのだが
Hodges 自身数学者でLGBTだった。

る。短い時間∆tの間に u(x,t),v(x,t)がどのように変
化するか考えてみる。微小領域内で独立して起こる反
応の部分（f(u,v),g(u,v)）は、

u(x,t+∆t)=u(x,t)+∆tf(u(x,t),v(x,t)) (3)

v(x,t+∆t)= v(x,t)+∆tg(u(x,t),v(x,t)) (4)

となる。次に、隣接する微小領域間の相互作用部分
（du

∂2u
∂x2 ,dv

∂2v
∂x2）については、濃度の高い方から低い方

に、濃度差に比例する速度で物質が移動すると考えて

u(x,t+∆t)=u(x,t)+du
∆t

∆x2

(
u(x+∆x,t)−u(x,t) (5)

+u(x−∆x,t)−u(x,t)
)

v(x,t+∆t)= v(x,t)+dv
∆t

∆x2

(
v(x+∆x,t)−v(x,t) (6)

+v(x−∆x,t)−v(x,t)
)

と書ける。適当なプログラミング言語で配列を用い
て初期分布 u(x,0),v(x,0)を定義し、(3)(4)(5)(6)を再
帰的に適用してやると、数値計算で系のダイナミク
スを再現することができる。簡単に試せる方法およ
びパラメータセットは [3][4]を参照されたい。また、
∆t,∆x→ 0とすると元の方程式 (1)(2)を導ける。

3.2 陰解法
陽解法の数値計算で計算量のボトルネックになるの

は基本的に拡散項の部分である。これは、拡散係数に
よって∆tの最大値が決まっているからである。計算
を早く行うために∆tを大きくしすぎると、1ステップ
ごとに隣接する小領域の濃度の大小関係が逆転すると
いう現実では起こりえないことが起き、結果として計
算が発散する。この制約は計算の次元が上がると飛躍
的に厳しくなるので、数値計算が現実的な時間で終わ
らなくなるという問題が生じる。これを防ぐために、
拡散の計算に 1ステップ後の値を用いるというやり方
がある。これは、時間方向で後退差分を用いているこ
とに相当する。
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u(x,t+∆t)=u(x,t)+du
∆t

∆x2

(
u(x+∆x,t+∆t)−u(x,t+∆t) (7)

+u(x−∆x,t+∆t)−u(x,t+∆t)
)

v(x,t+∆t)= v(x,t)+dv
∆t

∆x2

(
v(x+∆x,t+∆t)−v(x,t+∆t) (8)

+v(x−∆x,t+∆t)−v(x,t+∆t)
)

のような数値スキームを陰解法という。
ここで、u(x,t),v(x,t)からu(x,t+∆t),v(x,t+∆t)を
具体的に計算する方法を説明する。空間分布を離散化
したものをベクトルで表して

u⃗=(u(0),u(∆x),u(2∆x)...u(N)) (9)

v⃗=(v(0),v(∆x),v(2∆x)...v(N)) (10)

k⃗u = du∆t/∆x2(−2,1,0,...,1) (11)

k⃗v = dv∆t/∆x2(−2,1,0,...,1) (12)

とすると、(7, 8)は畳み込み ∗を用いて

u⃗(t+∆t)= u⃗(t)+ k⃗u ∗ u⃗(t+∆t) (13)

v⃗(t+∆t)= v⃗(t)+ k⃗v ∗ v⃗(t+∆t) (14)

と書くことができる。e⃗=(1,0,0...0)を用いると

(e⃗− k⃗u)∗ u⃗(t+∆t)= u⃗(t) (15)

(e⃗− k⃗v)∗ v⃗(t+∆t)= v⃗(t) (16)

となる。K⃗u = e⃗− k⃗u,K⃗v = e⃗− k⃗v として両辺をフーリ
エ変換し、「周波数領域では畳み込みはただの掛け算
になる」という性質を用いると

ˆ⃗u(t+∆t)=
1

ˆ⃗
Ku

ˆ⃗u(t) (17)

ˆ⃗v(t+∆t)=
1

ˆ⃗
Kv

ˆ⃗v(t) (18)

という形となり、初期分布 u⃗(0),v⃗(0)がわかればダイ
ナミクスを計算できる。これらは実空間では、逆フー
リエ変換をかけて

u⃗(t+∆t)=F−1

(
1

ˆ⃗
Ku

)
∗ u⃗(t) (19)

v⃗(t+∆t)=F−1

(
1

ˆ⃗
Kv

)
∗ v⃗(t) (20)

となる。陽解法と比べて一見計算量が増えそうに見え
るが、フーリエ変換部分はFFTを使えば高速に計算で
き、∆tを 2-3桁大きくしても計算が発散しないので、
特に二次元、三次元の数値計算で威力を発揮する3)。

3)陰解法の理解に関しては広島大学の小林亮先生の作っ
た fles fftという数値計算ライブラリのソースコード
と添付文書が非常に役に立った。もっと組織的に勉強
するのであれば北大の長山雅晴先生がまとめた文書が
ある。

このような数値計算のスキームは瑣末な技術的事項
に見えるかもしれないが、実はモデルの理解に役立つ。
例えば後述のカーネルを用いたパターン形成のモデル
には、陰解法の計算で使う道具がほぼそのまま出てく
る。まず、F−1

(
1
ˆ⃗
K

)
は、デルタ関数を初期値とする

拡散方程式の時刻∆tの解と思うと直感的に理解しや
すい。各微小領域の中にいる u分子は、拡散によって
時刻 ∆t後には F−1

(
1
ˆ⃗
K

)
のような分布になる。分子

間の相互作用はないと考えるので、時刻∆t後の分子
の分布は、これらの分布を足し合わせたもの（畳み込
み）となる。さらに、このカーネルの形状をメキシカ
ンハット型にすると後述のカーネルを使ったパターン
形成のモデル [5]とほぼ同等のものになる。このモデル
では、カーネルの逆フーリエ変換が後述の dispersion

relationになっているが、これも陰解法の数値計算を
理解しておくと直感的にわかりやすい。

4. 数理解析

上述の数値計算で系の挙動を再現できたとして、な
ぜそのような挙動を示すのか、具体的にはどのような
波長のパターンが生じるのか、二次元で stripe, spot

になるのはどのような場合か、などを理解するには数
理解析が必要である。以下では線形安定性解析、弱非
線形解析、特異摂動法について簡単に説明する。

4.1　線形安定性解析 4)

まず、どのような条件で自発的パターン形成が起き
るのか理解するための線形安定性解析について説明す
る。系 (1)(2)の平衡点を (0,0)として、平衡点の周り
で反応項を線形化する。

∂u

∂t
= fuu+fvv+du

∂2u

∂x2
(21)

∂v

∂t
= guu+gvv+dv

∂2v

∂x2
(22)

ここで、行列とベクトル

u=

(
u

v

)
,A=

(
fu fv

gu gv

)
,D=

(
du 0

0 dv

)
4)線形安定性解析は、2002-2004年に留学中、Oxford

のCentre for Mathematical Biologyに時々通ってい
るうちに身についた。ただ Philip Mainiさんから何
か習ったわけではなく、まとまって考える時間があっ
たので頭の中で遊んでいるうちになんとなくできるよ
うになっていたというのが正しい。Mainiさんは当時
から温厚な方で、分野全体の歴史や動向に詳しかった
ので、何がすでにやられていて何がやられていないか
を確認するのにとても役に立った。そのとき感じたの
は、線形の解析はほぼやり尽くされているのかと思い
きや、実験の観点から知りたいことは意外と手付かず
であることである。誰かから学習するのではなく、自
分が知りたいことを素直に追いかける方が結局新規性
があることができると思う。
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を用いると

∂

∂t
u=Au+D

∂

∂x2
u (23)

と書くことができる。
ここで、このような線形の方程式の解は

u=u0e
λktsinkx (24)

のような形になる。(23)に代入すると

λku=Au−k2Du (25)

となるので、逆行列の存在しない条件（行列式＝０）
を用いて λと kの関係を

λk =
1

2
(fu+gv−duk

2−dvk
2)

± 1

2

√
4fvgu+(fu−gv+(dv−du)k2)2 (26)

のように算出することができる。
ここで、線形パラメータが

fu+gv < 0 (27)

fugv−fvgu > 0 (28)

dvfu+dugv > 0 (29)

(dvfu+dugv)
2−4dudv(fugv−fvgu)> 0 (30)

という条件を満たしていると、波数 0では λk < 0で、
ある波数の範囲では λk > 0となる [6]（このような波
数と成長速度の関係をdispersion relationという）。係
数が (27)-(30)を満たす場合、特定の波数成分のみが成
長し、他の波数成分が減衰するので結果として周期構
造が形成される。
(27)-(30)の条件を満たすには、du <dv が必要であ
る。さらに、du ≪ dvであれば (29),(30)は自動的に成
り立つ。このことから、拡散係数の差がTuring 不安定
性の成立には大切である。最近になって、3変数以上
の系であれば必ずしも拡散係数に差がなくてもTuring

不安定性を作ることができるという報告があるが [7]、
2変数に帰着させると結局実効拡散係数に差がある場
合もあって [8]、重要であることには変わりがないと思
われる。
(27)-(30)の条件を満たすパラメータの符号の組とし
ては、fu > 0（uが activator)の場合

(fu,fv,gu,gv)= (+,−,+,−) (31)

(fu,fv,gu,gv)= (+,+,−,−) (32)

の二組がある。(31)のほうを activator-inhibitor 系、
(32) のほうを substrate depletion 系という5)。(31)の

5)これらの activator-inhibitorという言い方はもとも
と Turing のオリジナルの論文 [1] にはなく、Hans

方が有名だが、実際には uと vの位相が逆になる (32)

という組み合わせも可能である。実際に四肢の骨格形
成で出てくるモデルは (32)を使っている。
これらのパラメータから、生成される構造の波長は

2π

kmax
=2π

√
dudv(dv−du)

−dudv(fu−gv)+(du+dv)
√
−dudvfvgu

(33)

として計算することができる [10]。ただ、fu∼ dvを実
験的に全て計測するのは困難なので、次元解析による
大雑把な量の推定の方が実は役立つ。fu ∼ gv の反応
項パラメータは 1/sの次元を持つ。拡散係数 du,dvは
m2/sの次元を持つ。したがって、反応係数のオーダー
を f , 拡散係数のオーダーを dとすると、生成されるパ
ターンの大体の大きさは√

d/f (34)

となる。例えば発生の文脈でのパターン形成を考える
と、シグナル因子の溶液中での拡散係数のオーダーは
100µm2/s、反応の特徴時間 (= 1/f)は 10h=36000s

なので、生成される構造のオーダーは 2mm程度とな
るはずである。しかし実際に生成される構造の特徴長
さは 100µmオーダーなので、拡散係数を減少させる
何らかの仕組みが必要なことがわかる。
また、線形安定性解析の使い方として、パターンの

出現速度も見積もることができる。周期構造の形成さ
れる実験系によっては、実験操作でパターンの出現時
期が変わる場合がある。このパターンの出現時期は最
大固有値

λmax =
dvfu−dugv−2

√
−dudvfvgu

dv−du
(35)

に対応する（λmaxは 1/時間の次元を持つ。(24)参照）
ので、この値の増減を見ることでパターンの出現速度
の定性的変化を見積もることができる [10]。

4.2　弱非線形解析
以上の線形の解析に用いているのは平衡点周りで線

形化した方程式なので、時間が経つと振幅が無限大に

Meinhardt が再発見した論文 [9]で初めて出てくる。
Meinhart氏は名古屋で近藤滋先生が組織したシンポ
ジウムと、明治大学の集中講義でお会いしたが、この
スキームを自分が初めて提案したという点に非常にこ
だわりを持っておられた。明治大で「Turing系には
activator-inhibitor 系と substrate depletion 系があ
る」とうっかり喋ったら、次の日、「Turingのオリジ
ナルの論文には activator-inhibitorとは一言も書いて
いない。私の論文で最初に出ている」という趣旨の長
い pdfファイルが送られてきた。このファイル、結構
いろんな方がもらっているらしい。ついおっくうで返
事をせずにいたら最近鬼籍に入ってしまわれた。悪い
ことをしたと思ったので、同じような記載をしている
論文が査読に回ってきたら指摘するようにしている。
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発散し、定常状態は扱えない。定常状態の性質を知る
方法として、弱非線形解析がある。これは、波数成分
のうち最も早く成長する kmax成分のみが大きくなり、
あとはすぐに減衰すると考えて無視して非線形項の効
果を考えようというものである。まず簡単な例として、
定常状態の振幅を求める問題を考える。(22) に、飽和
を表す−cu3項を加えた

∂u

∂t
= fuu+fvv−cu3+du

∂2u

∂x2
(36)

∂v

∂t
= guu+gvv+dv

∂2v

∂x2
(37)

という支配方程式の定常解について考えてみよう。こ
の場合、非線形項−u3は sinkx以外の波数成分にも影
響を及ぼすので本来は解けない。しかし、この項は三
倍角の公式を用いて

sin3kx=−1

4
(3sinkx−sin3kx) (38)

として、sinkxと sin3kxの項に分解できる。ここで、
sin3kx の成分が線形の領域の効果ですぐに減衰して無
視できるとすると、近似的に定常状態での sinkx成分
の振幅を算出することができる。まず、支配方程式を

∂u

∂t
=Au+C(u)+Du

∂2u

∂x2
(39)

という形にしておく。ここで

C

((
u

v

))
=

(
u3

0

)

である。
波数 kmaxのA−k2Dの固有値を λ1,λ2 （Re(λ1)>

Re(λ2)とする。つまりλmax =λ1）とし、それぞれに

対応する固有ベクトルをw1 =

(
u1

v1

)
,w2 =

(
u2

v2

)
と

して、

C(w1)= c

(
u3
1

0

)
= c1w1+c2w2

となる c1を求めておくと、三次項が各固有値成分に働
く効果を計算できる。具体的には、w1 成分の振幅を
a1(t)として u= a1w１sinkxを (39)に代入すると

∂

∂t
a1 =λ1a1−

3

4
c1a

3
1 (40)

となって、定常状態でのuの振幅√
4λ1

3c1
w１ (41)

を求めることができる。線形領域の不安定性が強けれ
ば λ1が大きくなって振幅が増し、飽和の効果 c1が大

きくなれば振幅が減少することから、定性的な性質が
理解できる。
次に、弱非線形解析の主要な使い道の、stripe-spot

selection について考えてみよう。二次元の周期構造
は、縞模様 (stripe)の他に水玉模様、網目模様 (spot)

も出現しうる。この差はどこからくるのだろうか？こ
れを理解するため、二次項 qu2を加えた

∂u

∂t
= fuu+fvv+qu2−cu3+du∆u (42)

∂v

∂t
= guu+gvv+dv∆v (43)

という二次元のTuring系を考える。
この系を用い、波数 kmaxとなる解のうち、60◦ずつ

角度の異なるもの 3つを組み合わせた解

u(x,y,t)=a1w1coskx+ (44)

a2w1cos

(
1

2
kx+

√
3

2
ky

)
+

a3w1cos

(
1

2
kx−

√
3

2
ky

)
を考える。この解ではa1 ̸=0,a2=a3=0とするとstripe

パターン, a1= a2= a3 ̸=0とすると spotパターンにな
る。a1,a2,a3の時間発展を考え、stripe, spot解それぞ
れが安定となる条件を考えれば良い6)。先程同様、ま
ず支配方程式を

∂u

∂t
=Au+Q(u)+C(u)+D∆u (45)

という形にしておく。ここで

Q

((
u

v

))
= q

(
u2

0

)
(46)

である。先程同様、二次項が各固有値成分に与える効
果を計算するため

Q(w1)= q

(
u2
1

0

)
= q1w1+q2w2

となる q1を求めておく。(44)を (45)に代入して波数
kmaxの項のみを残し、a1,a2,a3の方程式に直すと

da1
dt

= a1λ1+a2a3q1−
3c1
4

(
a31+2a1(a

2
2+a23)

)
(47)

da2
dt

= a2λ1+a1a3q1−
3c1
4

(
a32+2a2(a

2
1+a23)

)
(48)

da3
dt

= a3λ1+a1a2q1−
3c1
4

(
a33+2a3(a

2
1+a22)

)
(49)

6)数理生物学の文脈でこの stripe-spot selectionを扱っ
ているBard Ermentroutの有名な論文 [11]があるの
だが、この論文ではなぜか 90度回転させた余弦波２
つを組み合わせた rcosx+scosyという解を使ってい
る。この解だとそもそも反転対称性があるし、本文と
同様の解析をしても qが残らない。なにかおかしい気
がするのだが、ちゃんとロジックを追っていない。
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となる7)。これらを用いて stripe, spotの場合の定常
解を求めてみる。stripeの場合、

a1 =±
√

4λmax

3c1
,a2 = a3 =0 (50)

となる。さらに、(47)(48)(49)の Jacobian
∂

∂a1

∂a1

∂t
∂

∂a2

∂a1

∂t
∂

∂a3

∂a1

∂t
∂

∂a1

∂a2

∂t
∂

∂a2

∂a2

∂t
∂

∂a3

∂a2

∂t
∂

∂a1

∂a3

∂t
∂

∂a2

∂a3

∂t
∂

∂a3

∂a3

∂t

 (51)

に (50)を代入し、固有値が全て負になる条件を求め
ると

|q1|<
√
3c1λmax/2 (52)

となる。したがって、stripe解は q1が小さい時は安定
だが、q1がある閾値を超えると不安定になる。
spot解についても同様の解析を行うと、定常解は

a1 = a2 = a3 =
2(q1±

√
q21+15c1λmax)

15c1
(53)

となる。この解の線形安定性をみるため、(51)に (53)

を代入し、固有値が全て負になる条件を求めると

|q1|>
√
3c1λmax/4 (54)

となる。したがって、spot 解は q1 が小さい時は不
安定だが、q1 がある閾値を超えると安定になる。√
3c1λmax/4< |q1|<

√
3c1λmax/2 では両方の解が安

定になるので、初期値依存で stripe, spotのどちらか
になったり、領域が広い時は一部が stripe, 残りが spot

になったりする。
stripe-spot selectionについては、系の反転対称性に
よる直感的理解が可能である。

ū→−u (55)

v̄→−v (56)

という、パターンの図と地を反転する変換を考える。
stripeパターンは反転しても同じく stripeパターンだ
が、spotパターンはメッシュ状のパターンになって、
定性的に異なるパターンとなる。二次項 qが存在しな
い場合は変換 (55)(56)でも全く同じ支配方程式が出

7)簡単に書いたが、三角関数ベースで計算すると 33+

32 =36個の項が出てくる。eikxを用いると 63+62 =

252個の項が出てくる。この問題、三次元バージョン
もあって、stripe-spotよりもさらに多彩なパターン
が出てくる [12]。経験上、このような「難しくないが
面倒臭い」問題はあまり数学者は考えてくれない。私
自身はMathematica使いで、この種類の問題を機械
にやらせることができることが強みになっていると思
う。

てくるが、二次項が存在すると定性的に異なる支配方
程式が出てくる。パターンに反転対称性があれば支配
方程式にも反転対称性があるはずなので、q=0では
stripeパターン、q ̸=0では spotパターンになる。

4.3　特異摂動法による定常解の構成
Diffusion-driven instability の条件 (27)-(30) より、

du < dv となる必要があるが、この差が非常に大き
い場合を考える。具体的には小さい量 ϵ2 を用いて、
du = ϵ2,dv =1となる場合を考える。このような場合、
不安定化幅は一般に広くなって先程のような弱非線形
性解析は使えない。また、実際に生じるパターンも通
常の sinkxとは異なり、エッジが強調されたような形
状になる。このような系で使えるのが特異摂動法であ
る。この方法では、u が空間的に急峻に変化し、vの
変化がゆるやかとみなせる部分 (inner solution) と、u

がゆるやかに変化する部分 (outer solution)に分ける。
(1)(2)において du = ϵ2,dv =1とする。ϵ→ 0のとき、
outer solution の支配方程式は

0= f(u,v) (57)

0= g(u,v)+
∂2v

∂x2
(58)

となる。inner solutionの支配方程式は、uが急激に変
化する領域に注目するために空間座標を引き延ばして
ξ=x/ϵとして変形すると

0= f(u,v)+
∂2u

∂ξ2
(59)

0=
∂2v

∂ξ2
(60)

となる。
さらに、f(u,v)の非線形性を区分線形関数で表し

f(u,v)=


−fuu+fvv−2fu (u<−1)

fuu+fvv (−1≤u≤ 1)

−fuu+fvv+2fu (1<u)

(61)

g(u,v)= guu+gvv (62)

とすると、それぞれの範囲では解くことができる。こ
れらの解を繋ぎ目で滑らかにつなぎ合わせて解を構成
することで、解の具体的な形を知ることができる。こ
の場合は

u(x)= 2e
√
fu(x−1/2)/ϵ+

2fugv
p

+
2fvgu
p

cosh

(√
p

fu
x

)
sech

(√
p

2fu

)
(63)

v(x)=
2fugu

p

(
cosh

(√
p

fu
x

)
sech

(√
p

2fu

)
−1

)
(64)
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となる（p=−(fugv+fvgu)> 0）[13]。
この方法は、成長領域上の Turingパターンで要素
が増加する場合に、山と谷の部分がどちらが分裂する
かを解析的に理解するのに使われた [14]8)。また自分
では、肢芽の発生で Doublefootと呼ばれる多指症の
ミュータントマウスで通常と定性的に異なる細い指が
出現することに着目し、拡散係数の差が大きく、さら
に成長領域上であればこのような mixed mode パター
ンが生じることを示すために使った [13]。

5. 生物系への応用
5.1 動物の縞模様
動物の体には、縞模様がみられることが多い。こ
のような縞模様の形成メカニズムに関して、古くか
ら Turing パターンであるという仮説が立てられてき
た9)。ただ、数学者の間でのみ仮説として扱われてお
り、生物学者が顧みることは少なかった。
その後、1990年代に Turingパターンが化学者の手
によって人工的に作り出されるというブレークスルー
があり [16]10)、生物では Turing パターンは存在しな

8)Crampinさんは私が留学中にちょうどOxfordにいた
ので、直接やり方を教えてもらった（[14]は uと vが
慣用的な使い方と逆で結構読みにくいのだが、「何か
理由があって uを inhibitorにしたんだけどもう理由
を忘れちゃったよ」と言っていたのを覚えている）。も
ともと Gillianのラボの Doublefoot ミュータントマ
ウスのモデルを書くはずが結局理論だけでD論を書
いたと聞いた（あまり意識していなかったが、その後
を私が引き継いだような形になっている）。その後、
家庭の事情でニュージーランドに移って今はおもに電
気生理のモデルを扱っている。

9)この縞模様に関して文献的に辿って一番最初に出て
くるのは J. Murray の論文なのだが、実は時系列で
最初に言いだしたのは Edinburgh の Jonathan Bard

だったらしい。しかし Bard は系の数理解析ができ
ず、時間がかかっているうちに論文は Murray に先
を越された、という経緯を留学先のボスの Gillian

Morriss-Kay から聞いた（Gillian がたまたま Bard

と再婚した直後だったのでいろいろ個人的な話が聞け
た）。のちに彼が出した論文 [15]でも、使っている方程
式の線形安定性解析をしてみると実は λmax =0 とな
るパラメータセットを使っていて、Diffusion-driven

instability の条件を満たしていない。初期ノイズのう
ち特定の波数成分のみが成長せずに残って、あとは消
えていくというような系になってしまっている。新規
性のあるアイデアを思いつく人と、数学的にモデルを
整備する人は異なる場合があるという良い例である。

10)この系で使われているのはCIMA 反応という化学反
応だが、activatorに当たる分子はヨウ素 (I)である。
ヨウ素の空間分布を可視化するためにデンプンゲルを
用いたのだが（デンプンにヨードをかけると紫色にな
るアレである）、結果としてヨードが動かないゲルに
吸着されて実効拡散係数が下がったためにパターンが

いのか、という期待が高まった。その際に出たのが現
阪大の近藤滋先生のタテジマキンチャクダイの皮膚模
様の論文である [17]。この経緯は近藤先生ご自身の著
書 [18]11)を参照されたい12)。この系の数理的な部分の
インパクトとしては、成長領域でのパターン形成が挙
げられる。この仕事ではTuring系が働いている領域が
成長していったら何が起こるのかを数値的にみている
が、このような領域成長は生物特有の問題であまりこ
れまで研究されてこなかった。以後、領域成長を扱っ
た仕事が数多く出た（例えば [14,13,19,20]）。
その後、魚類の皮膚の系では activatorや inhibitor

にあたる分子はなかなか見つからず、関係する分子が
わからなくてもできる縞の異方性 [21]や stripe-spot

selection に関する仕事 [22]が出る時期が続いた。結局
2012年になって、魚の縞模様は拡散性シグナルの相互
作用ではなく、細胞が突起を伸ばして細胞間相互作用
を起こすことで形成されることを近藤先生自身が示し
た [23]. これ以後、個々の細胞の非局所効果を表すの
により適した、カーネルを用いたモデル方程式の研究
へとつながっている [5]。
この仕事とは別に、皮膚パターンにTuring系を用い

る例が今でも見られる。例えば、トカゲの皮膚パター
ンの時系列変化を反応拡散系のような連続モデルから
cellular automataのような離散モデルへの遷移として
捉えた論文は最近話題になった [24]13)。

5.2 四肢骨格
我々の四肢の骨格は、近位（体幹の近く）から遠位

（先端）に向かって、１本（上腕骨)-２本（橈骨、尺
骨）-5本（指の骨）のように増加していく。この指の
位置は個別の遺伝子で指定されているわけではなく、
特定の領域にほぼ一定のサイズの構造を作るメカニズ
ムが存在することが古くから言われてきた。
私が知る限り、四肢骨格の理論モデルの最初のもの

は Edingburgh 大学の D. Ede が発表している [25]14)。

出た。拡散係数の差の重要性はここでも見られる。
11)この本に出てくる「ダースベーダー」 H先生は最近
ノーベル医学生理学賞を受賞した。朝日新聞に載って
いた JSTの説明会のエピソードは私も目撃した。

12)私自身が近藤滋先生と知り合いになったのはこの論
文が出た 1995年頃である。大学院生だった私はこの
ような学問の流れを知らず、模様を見ただけでなぜメ
カニズムの証明になってるのか理解できなかったので
直接聞きに行った。京大医学部近くの満佐留という定
食屋で昼ご飯をおごってもらって色々教わった。以後
様々な局面でお世話になっている。

13)たまたまこの論文の refereeをしたのだが、連続-離散
の関係の部分より、曲面の補正など無駄にハイテクを
使って 4年間ひたすらトカゲの皮膚パターンを観察し
ていて、アホな人達だ、と大変好感を持ったのを覚え
ている。

14)2002年に一度スコットランドの Dundeeの学会で会っ
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しかしこの論文では自発的パターン形成を用いている
わけではない。Turingパターンに近い形態形成のメ
カニズムが四肢で働いているのを最初に指摘したの
は New York Medical College の Stuart Newmanで
ある [26]15)。
このあと、培養系を用いた実験的な検証が Stuart

Newman のグループによって行われた [28]。これは主
に、ニワトリ胚の四肢の原基の微小集積培養を用いて
行われた。この解析によって、activatorにあたる分子
の候補はいくつかリストアップされてきたが、inhibitor
にあたる分子はあまり良い候補が見つかっていなかっ
た。私個人はこれらを受けて、博士論文でマウスの微
小集積培養系を用いて、パターンの幅を制御したり、
activator の候補の一つを同定したりした [29,30]16)。
Stuart Newman のグループは他にも、進化的に出現
する四肢の骨格構造の近位-遠位軸のパターンも同時
に説明しようとするモデルを発表した [31]。これは 2

変数で周期構造がさらに時間的に振動するような形に
なっており、一見Turing-Hopfは２変数では生じない
ので不思議に見えるが、これは、k=0近傍で固有値に
虚部があるようなシステムをうまく使って再現できる
（k=0でλの実部が正になるので、厳密にはTuring系
ではない）。
近年になって、CRG Barcelona の James Sharpe ら
によって、計算モデルを用いた仕事が続けて２報出
た17)。最初の論文では、これまで単純に、成長する肢

たことがある。記念写真を撮っておけばよかった
15)この論文で用いられている支配方程式では一変数の反
応拡散方程式で定常解の議論をしている形になってお
り、実は自発的パターン形成を起こさない。アイデア
は良かったのだが、数学的には間違っていたわけであ
る。のちにこの点は Hans Othmer らによって指摘さ
れ [27]、数学的に正しいモデルが以後用いられるよう
になった。サイエンスが誤りを修正していく過程であ
るという良い例である。

16)私がD論を出した 2000年前後に、Newmanさんが一
度ラボに来てくれたことがある。京大の竹市雅俊先
生のところに研究打ち合わせに行く途中に立ち寄って
くれて、議論してもらった。夜は京都を案内したのだ
が、竹市先生のところはどうだったか尋ねてみたら、
「色々親切に教えてくれて、帰りは車を自分で運転し
てくれたりしたのだけれど、私の理論のところは全然
聞いてくれなかった」と若干凹んでいた。その時の印
象が強くて、私自身はかなり後になるまで竹市先生を
避けていた。いまは普通に本人ともお弟子さんとも議
論をする。

17)2002年に留学した際に Jonathan Bardに紹介されて
以来付き合いがある （Bardに「crazy Japaneseが
来る」と言われたそうな）。もともと頭頸部発生のラ
ボにいたが、KOラボの定型的な研究が嫌になって
Optical CTを自分で開発して独立した。子供時代に
SHARPのMZ-80をいじってコーディングのスキル

芽の先端のみでパターンが生じるとされてきたモデル
を、肢芽全体で均等にパターン形成が起きる、という
過程に置き換え、この条件で数値計算を行うと、肢芽
の先端近傍ではパターンの生じる特徴長さが長くなら
ないと生体内の形態は再現できない、というものであ
る [33]。さらに２年後、実際に activator と inhibitor

の候補をスクリーニングで同定し、それら 3遺伝子
の相互作用で Turing instability が生じることを示し
た [7]。これらは最先端の実験技術と数値計算、数理解
析まで組み合わせた稀有な例だが、これでもまだ本当
にこれらの分子が Turing系を構成しているかは議論
がある。

5.3 毛、羽毛
毛や羽毛の発生に関しても、昔から Turingパター

ンであるという主張がなされてきた。この件で実験と
理論を組み合わせた融合研究のさきがけとなったのが
Cheng-Ming Chuongによる仕事 [34]である18)。彼ら
はニワトリ皮膚の再構成培養系を用いて、各毛包の原
器が自己組織化で形成されることを示した。また、遺
伝子間相互作用を実際にシグナル分子をロードした
ビーズを培養系に埋めて局所刺激を行い、モデルと同
様の反応が起こることを示した19)。
2005年には、Richard O. Prum らが、毛包の周期

構造だけでなく鳥の羽毛の枝分かれ構造もほぼ同じ
モデルで形成できることを示した [35]20)。基本的には
Gierer-Meinhardt系を成長領域で走らせて枝分かれ構
造を作らせており、成長領域上のTuringパターンのク

を身につけたとか、私の review[3]を読んで自発的パ
ターン形成を扱えるようになったとかで（社交辞令か
もしれないが）、かなり親日的である。このあたりの
経緯は [32]参照。

18)松江で行われた発生生物学会で一度お会いしたが、も
ともと Edelmanという免疫のエラい先生の元で育っ
たためかものすごく腰が低く、どんな人とでも仲良く
できるという感じの方だった。本人は理論モデルに関
して深い理解をしている訳ではないが、他分野の方
とうまく共同研究を回していた。進化の人と組んだ
ダーウィンフィンチのくちばしの話もセンスが良いと
思う。

19)この実験を実際に行ったのが延世大学の Hang-Son

Jung さんである。Lewis Wolpertラインの人なので
自分で理論的なことはできないが、自己組織化関係の
モデリングには理解がある。先日じつは大学の先輩で
あることが判明して死ぬほど飲まされた。さすが韓国
は儒教の国である。

20)Prumさんは近藤滋先生が名古屋大学で行なったシン
ポジウムでお会いして、温泉で色々と話をした。彼自
身は鳥類学者で、モデル部分は Meinhardtが作って
いる。彼からは「鳥類の頭蓋骨の縫合線は湾曲してい
ないはずだ」と言われ、大型の鳥類ではそんなことは
ないのでは、と思いつつちゃんと反例を見つけられて
いない。
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ラスに属する。しかし、同じモデルを使って多様なパ
ターンを説明できるようになったという面で優れた仕
事である。

5.4 歯
我々の歯は様々な形をしているが、発生段階ではほ
ぼ同じ大きさの構造が並んでいる。動物の歯の並びを
見ると、ほぼ同じサイズの歯が等間隔で並んでいるよ
うに見えることがある。また、個別の臼歯の形状を観
察しても、種によっては美しい labyrinthineパターン
が見られる。これらのことから、歯の形状をTuringパ
ターンと見る仕事も古典的に存在する [6]。
歯のモデル研究で特筆すべき例として、上述の

Salazar-Ciudadさんによる周期構造を形成する遺伝子
ネットワークの進化という一連の研究がある [36,37]。
これは、転写因子および拡散性のシグナル因子を含む
遺伝子ネットワークを持った細胞を空間的に並べたも
のを一個体とする。各世代で複数個、遺伝子ネットワー
クにランダムに変異を入れた個体を作成し、そのうち
周期構造を生成したものを次世代に残す、という形で
遺伝子ネットワークを進化させた。このようなやり方
でネットワークを進化させた場合、筆者らは 2種類の
やり方が出現したと主張している。一つはHox遺伝子
のように、１つの遺伝子が１つの構造を決めているよ
うなやり方（hierarchic）、もう一つはTuringパターン
のような自発的パターン形成（emergent）である。彼
らの主張では、進化的には emergentクラスのメカニ
ズムが最初に出現し、進化が進むに連れて hierarchic

なメカニズムに置き換わっていくというものだった。
この論文は最初地味な進化発生学の専門誌に乗ったの
だが、Stuart Newmanさんが意義を発見してNature

で紹介したりして有名になった。四肢の骨格の形成で
は進化的に古い魚類などの生物では骨格の原基は周期
性が前面に出ているのに対し、新しい哺乳動物では個
別の骨格要素のアイデンティティの方が前面に出てい
る。このような、実際の進化の過程を再現しているの
ではないかという側面から四肢で Turing 系を使って
いた人達（私を含めて）には非常にインパクトがあっ
た21)。

21)ただこの話の困ったところは、この過程を他のグルー
プが再現できていないところである。Salazar-Ciudad

さんは基本的に正規の理論教育を受けていないので
（私も受けてないが）モデル部分がかなり荒い。その
後、阪大の藤本仰一さんなど、東大の金子邦彦研究室
ラインの人達がネットワーク科学で使われるモデル
の枠組みを用いて同様の仕事をしているが [38][39]、
Turingパターンは出現していない。アイデアだけで
消えていくのか理論的なバックグラウンドをもっと堅
気の理論家が構築してくれるのか、もう少し評価に時
間がかかると思われる。

5.5 左右差
我々の体は表面から見ると左右対称だが、体内には

実は左右差がある。たとえば心臓は身体の左側に寄っ
ているし、肝臓は右側に寄っている。世の中には内臓
逆位という状態の方も存在するが、非常に頻度は低い。
このような、身体の左右差の起源は発生生物学上の大
問題だったが、1998年に野中らが原腸陥入時のHensen

node付近に繊毛が生えていて、一定方向に流れを生み
出すことで左右差を作り出すという発見をした [40]。
2006年に中村らは、この大元の微弱なシグナルを増
強するためにNodalと Leftyが activator, inhibitorと
なっている Turing 系を用いている報告をした [41]。モ
デル部分は現京大の望月敦史さんが作っている。発現
が transientになるような工夫がされているが、大元の
メカニズムは半周期のTuringパターンである。
さらに 2012年には、上述のNodalとLeftyの拡散係

数の差を実際に計測した論文が出た [42]。前述の拡散
係数の差に関する条件が昔から問題になっていたので、
遂に直接計測の結果が出たかと思ったのを覚えている。
morphogen の分布を可視化して拡散係数を計測するタ
イプの研究が流行ったのが少し前だったので、実験系
の人だと FRAPで拡散係数を見ただけでなぜ Science

に載るのだ、と不審に思った方もいると思うが、これ
は前述のような理論研究の流れが背景にある。

6. おわりに

以上にあげた例の他にも、肺の枝分かれ形成 [43]、
植物の葉 [44][45]、口蓋ヒダ [46]、亀の甲羅 [47]など、
数多くの例がある。いろいろなことがやり尽くされて
いるように感じるかもしれないが、生物学側の要請か
ら考えていくと、まだまだ新しいことはあると思う。
若い方には是非楽しく遊んでいただきたいと思う。
また、弱非線形性解析に関して、原理は知っていた

がこれまできちんとフォローしていなかったが、この
機会に自分で一から再構成した。協力してくれた大学
院生の杉原圭さんと学部学生の河村真理さんに感謝し
て本稿を終える。
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【第 2回 数理生物学四方山話】

ロトカ・ヴォルテラとともに歩んだ私の 40年

難波利幸 ∗
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1. はじめに

1970年に京都大学理学部に入学した私の数理生態学
との出会いは 3回生の終わりの頃だった。1972年の 12

月に岩波書店から、岩波講座「現代物理学の基礎」の
第 9巻として『生命の物理』が刊行された。当時の京
大理学部は、学科制が廃止され、学部の教育課程は大
まかに数理系、物理系、生物系の三つの系に分かれて
いた（現在の系はもう少し細分化されているようだか
ら私の記憶違いかもしれない）。漠然と物理学を志し
て京大に入学した私だが、入学後は本当に怠惰な学生
だった。しかし、持つべきものは友人である。生物系
の友人たちが、この本を輪読したいのだが、生物系の
学生だけで読むのは自信がないので、物理系のおまえ
も入ってくれと声をかけてくれたのだ。
この本は、大沢文夫先生の「構造と機能」、寺本　
英先生の「エネルギー・情報転換系」、齋藤信彦先生の
「非周期秩序系としての生体」、西尾英之助先生の「情
報と論理」の４部構成だったが、私が引かれたのは寺
本先生が書かれた第 II部の中の、「生物集団の個体数
変動」と「生物集団の統計力学」だった。物理系に所
属してはいても、不勉強で物理が全く身についていな
かった私が感激したのは、こんなに簡単な数学で生物
集団の動態について、こんなにも美しい結論を導き出
せるのかということだった。今から思えば不勉強故の
不純な動機だが、こうして私は数理生態学を目指すこ
とになる。
その後私は、生物物理学教室の寺本英先生と数学教
室の山口昌哉先生の二つの研究室で卒業研究に相当す
るゼミに参加することになる。山口先生の所では、『生
命の物理』と同じく 1972年に刊行された山口先生のご
著書『非線型現象の数学』を読み、その後の人生を通
じてLotka-Volterraの世界にどっぷりとつかることに
なる。寺本研究室では、大阪大学基礎工学研究科の大
学院進学後もゼミに参加させていただくことになる。
当時は、ルネ・トムやクリストファー・ジーマンのカ
タストロフィー理論、ロバート・メイによるカオスの
発見など、数理科学の世界に新しい潮流が生まれつつ
ある時代だった。その中で示される先輩院生たちの手
際の良い論文紹介やディスカッションでの鋭い指摘に

∗大阪府立大学大学院理学系研究科

自らのふがいなさを感じることで何とかモチベーショ
ンを維持していたのが当時の私だった。

2. 大阪大学での院生時代

大学院でも寺本研究室を目指したが、２年続けて不
合格となり、大阪大学基礎工学研究科生物工学専攻の
鈴木良次先生の研究室で拾っていただけることになっ
た。当時の鈴木研究室には助教授として佐藤俊輔先
生、助手として小林欣吾先生、末田 統先生がおられ
た。コンピュータを使って点字を触覚ディスプレーに
表示する研究をされていた末田先生を除くと、脳、神
経、運動などの幅広い分野でものづくりから理論まで
を研究されていた鈴木先生、神経系の周期振動や確率
的応答を研究されていた佐藤先生、情報理論とその応
用を中心に研究されていた小林先生と、理論色の強い
研究室だった。懐の深い鈴木先生のもとで、先輩には
生物物理学や生理学など幅広い研究をされ後に名古屋
大学医学系研究科教授になられた曽我部正博さん、視
覚の情報処理の研究をされ後に京都大学文学部心理学
教室教授になられる乾敏郎さん、後輩には大学院時代
はサーカディアン・リズムの研究などをされていたが
その後 ATR（国際電気通信基礎技術研究所）で神経
科学の様々な分野で業績を上げられている川人光男さ
ん、大学院博士課程から九州大学に移って集団遺伝学
の研究を始め九大教授となられた舘田英典さんなど、
多士済々な面々が在籍していて大いに刺激を受けた。
そうはいっても鈴木研究室は神経系の研究を中心と
する研究室なので、入学時は当然神経モデルの研究を
しなければならないだろうと思っていた。しかし、入
学後佐藤先生に提示されたのは、以前に卒業研究でや
られていたというパッチ状環境におけるロトカ・ヴォ
ルテラの捕食者・被食者モデルだった。その卒業研究
の数値計算の結果は、一様な環境でもパッチ間の拡散
的移動によって非一様なパターンができるというもの
だった。私はその結論に違和感を覚えたが、佐藤先生
も結果に疑問を持っていたから私の所に持ってこられ
たのかもしれない。佐藤先生、小林先生のご指導の下
で研究を始めた私は、空間的拡がりを持たないロトカ・
ヴォルテラの捕食者・被食者モデルの保存量が、パッチ
状環境ではリアプノフ関数になることを見つけ、この
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系は漸近的には空間的に一様な振動に落ち着くことを
示すことができた。しかし、ロトカ・ヴォルテラの保存
量を使うというアイディアは、1975年にジム・マレー
さんによって空間連続モデルで発表されていることを
後に知り、大きな成果というわけにはいかなかった。
次の研究をどうしようと思った私が目にとめたのは、
コピーしたまま机の上に積んであった論文の一つの
Gurney and Nisbet (1975) だった。生態学の拡散モデ
ルでは、プランクトンの大発生（ブルーム）を説明す
るために、どのくらいのパッチサイズがあればブルー
ムが起こるかという問題が、領域内では個体群は指数
成長と拡散をし、境界で密度が 0になるという条件を
つけたモデルで研究されていた。しかし、この設定で
は吸収壁を境に環境が無限に悪くなるという不自然さ
があったので、GurneyとNisbetは、無限領域で、成
長率G(x)が中心部では正、周辺に行くと負という条件
で反応拡散モデルを考えた。彼らのモデルのうちの二
つ、random motion modelと directed motion model

を空間変数 xが 1次元の場合に書くと、

∂u

∂t
=G(x)u+λ

∂

∂x

(
un ∂u

∂x

)
(1)

となる。ここで、n=0ならば通常の線形拡散、n=1

ならば拡散係数が密度に依存し空間的排除効果を含
む非線形拡散になる。Gurney と Nisbet は、数値計
算のために G(x) が二次関数であることを仮定した
ので、G(x)=A−Bx2とすると、|x|<

√
A/Bならば

G(x)> 0、|x|>
√
A/BならばG(x)< 0 となる。G(x)

が二次関数で n=0の時には、このモデルは量子力学
的調和振動子と等価となりエルミート多項式を用いて
解くことができる。解は線形拡散の性質を反映して、
無限遠 |x|→∞にまで尾を引く。GurneyとNisbetは、
n=1の非線形拡散の場合にも解は無限遠にまで尾を
引くとしたが、私はこれに疑問を持った。
偏微分方程式についてはフーリエ解析の初歩程度し
か知らなかった私だが、モデル (1)には定常解があり、
G(x)が二次式ならば定常解も多項式で書けるのでは
ないかと思い込んだのだ。無知であるが故の大胆さだ
が、次元解析をしてみるとG(x)が二次式ならば定常
解 us(x)は四次式でなければならないことが分かる。
こうして私は、定常解

us(x)=

{
B
28λ (x−LST )

2
(x+LST )

2
, |x| ≤LST ,

0, |x|>LST .
(2)

ただし、LST =
√
7A/B、を得ることができた（Namba

1980）。つまり、個体群密度はG(x)> 0となる好適な
環境の

√
7倍の範囲までは正となるが、その外では密

度が 0で個体群は存続できない。なぜ
√
7なのかは説

明がつかず、マジックナンバーの一つだと言ってくれ
る方もいた。

次に私が取り組んだのは、当時は甲南大学におられ
た三村昌泰さんから与えられた課題だった。それは、
競争関係にある 2種の個体群の動態のモデルで、生息
域の中央部では 2種が競争しながら拡散し、左端では
種 1のみが存続し、右端では種 2のみが存続するとい
う、ディリクレ境界条件つきの反応拡散問題だった。
三村さんはこの問題を数学的に厳密に解析することは
まだされていなかったが、一方の拡散係数が非常に小
さいと仮定して特異摂動法を使えば、無限領域では進
行波解が現れることを知り、そしてその条件もご存知
の上で、私に有限領域で計算してみないかと持ちかけ
られたのだ。
具体的には、反応拡散方程式

∂u

∂t
= ε2

∂2u

∂x2
+(a−u−b1v)u, (3)

∂v

∂t
=

∂2v

∂x2
+(1−v−b2u)v. (4)

を、(x,t)∈ (0,L)×R+で、境界条件

u(0,t)= a, v(0,t)= 0, u(L,t)= 0, v(L,t)= 1

のもとで考えるという問題だった。さらに、仮定1/b2<

a<b1を置き、生息域の各点で (a,0)と (0,1)が双安定
であると仮定する（Namba and Mimura 1980）。
無限空間と違って、有限空間では空間的なずらしに
対して不変な解を得ることはできないので、進行波解
は存在せず、時間がたてば波の進行は止まってしまう。
差分法でこのモデルを解いていた私は、無限空間で進
行波解が存在するかしないかに対応して、有限空間で
も解の進行の仕方と止まり方に二つのパターンがある
ことに気づいた。そこで、見よう見まねで特異摂動法
に取り組むことにした。
ε=0のとき、∂u/∂t=0を満たす (3)の定常解を、

(u,v)の相平面上に a−u−b1v=0の枝と u=0の枝の
二つの枝を使って

û=h(v̂)=

{
h1(v̂)= a−b1v̂, 0≤ v̂ < β

h0(v̂)= 0, β < v̂≤ 1
(5)

のように構成することができる。ここで、ûは v̂=βを
境に二つの枝をつないでいるので、0≤ β <a/b1では
不連続性を持っている。この ûを、(4)に代入して、v

の定常問題を考えると以下のことが分る。
(i) 0 ≤ β ≤ a/b1 を満たす任意の β に対して、解

(û(x;β),ｖ̂(x;β)）が存在する。
(ii) 不連続点の x 座標 l(β) を v̂（l;β) = β と定義す
ると、

(a) l(β)はβの単調増加関数で、β=a/b１ で最大値
をとる。

(b1) δ=a3b2/b
2
1< 1ならば、最大長 l(a/b1)はLによ

らず有界。
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(b2) δ=a3b2/b
2
1≥ 1ならば、最大長 l(a/b1)はLの単

調増加関数でLとともに無限大に発散する。
特異摂動法なので、本来は ε ̸=0の時に、不連続点の

近傍を空間的に引き延ばして解析する必要があるが、
このモデルの挙動の本質はここまででつきている。
このモデルでは、生息域の各点で (a,0)と (0,1)が双
安定で、左端は vが絶滅する (a,0)に固定され、右端
は uが絶滅する (0,1)に固定されている。このとき、
uの方が拡散係数がずっと小さいという条件の下で、
δ=a3b2/b

2
1 が 1より小さいか大きいかによって系の挙

動が二つに分かれる。δ < 1ならば、Lが大きくなって
も u> 0の領域は有界で広がらないが、δ > 1ならば、
Lとともにu>0の領域は拡がり、領域が無限大の極限
では進行波解が現れる。つまり拡散移動を含む偏微分
方程式の意味では、δ < 1ならばuが相対的に弱く生息
域は限られているが、δ > 1ならば移動の遅いuの方が
が相対的に優勢で生息域をどんどん拡げていくのだ。
この三つの研究を中心に学位論文を書き上げ、無事
に学位を取得することができた。当時も就職難の時代
だったが、幸運にもポスドクならぬオーバードクター
を 1年経験しただけで専修大学に教養の数学担当の教
員として就職することができた。

3. 専修大学の時代

専修大学に行ってから最初に手がけたのは、周期的
に変動する環境における種間競争の問題だった。生態
学を代表する研究者の一人、エヴリン・ハッチンソン
が、1961年に、季節的に変動する環境では 2種の競争
種の優劣が季節によって変わることによって共存が可
能になるというアイディアを提出していて、それを数
理モデルで確かめようとしたのだ。ui(t)を 2種の競争
種の個体群密度、bi(t)を内的自然増加率、aij(t)を種
内及び種間の競争係数とし（i,j=1,2）、ロトカ・ヴォ
ルテラ型の競争モデルを考える。

du1

dt
= {b1(t)−a11(t)u1−a12(t)u2}u1, (6)

du2

dt
= {b2(t)−a21(t)u1−a22(t)u2(t)}u2. (7)

ここで、bi(t)、aij(t)はすべて周期 T の周期関数とす
る。このモデル (6)(7)では、一方の種が絶滅する二つの
自明な周期解 (u∗

1(t),0)と (0,u∗
2(t))を簡単に計算するこ

とができ、[f(t)]を関数f(t)の時間平均とするとき、そ
れぞれの自明な周期解は [b2]> [a21u

∗
1]（[b1]> [a12u

∗
2]）

ならば不安定になる。このモデルは既に何人かの研
究者に研究されており、たとえば J.M. クッシングは、
[b2]をパラメータとするとき、これが閾値を超えると
き、(u∗

1(t),0)から共存周期解が分岐することを示して
いた。
しかし、競争における優劣の季節的な逆転に興味が
あった私は、bi(t)や aij(t)の時間平均よりも位相差に

注目すべきだと考えた。そして、各パラメータが平均
値に固定されている一定環境では、(1) 種 1のみが存
続し種 2が絶滅する場合、(2) 種 2のみが存続し種 1が
絶滅する場合、(3) 初期値に依存して一方の種が存続
し他方の種が絶滅する場合、(4) 2種が共存する場合、
のどの場合にも、季節的に変動する環境で各パラメー
タの位相を変えてやると、共存が実現する場合も実現
しない場合もあることを発見した。2種共存の条件は、
二つの自明な周期解がどちらも不安定になることなの
で、[b1(t)]> [a12(t)u

∗
2(t)]かつ [b2]> [a21(t)u

∗
1(t)]とな

る。これをパラメータ間の位相差を使って解釈すると、
内的自然増加率 b1(t)のピークのおおよそ四分の一周
期後に種 1の個体数 u∗

1(t)はピークを迎える。このと
き種 1の 1個体あたりの種 2に対する悪影響 a21(t) が
小さければ [b2]> [a21(t)u

∗
1(t)]の右辺が小さくなって

種 2は侵入しやすくなる。これは種 1についても同様
である。つまり、内的自然増加率よりも競争係数の位
相が進んでいて先にピークが現れれば、個体数のピー
クには 1個体あたりの悪影響の谷が重なることになり、
2種は共存しやすくなる。
このモデルを研究していたもう一組の研究者に de

MottoniとSchiaffinoがいた。このモデルを幾何学的に
研究した彼らが巧妙な数値例で示したことは、(u∗

1(t),0)

と (0,u∗
2(t))の一方が安定で他方が不安定な場合、一

定環境下での競争からの類推ではどちらか決まった 1

種が必ず絶滅する場合でも、安定な共存周期解があり
得るということだった。つまり周期的に変動する環境
では、どちらか一方が絶滅する状態と共存状態が双安
定になることがあり、一方が絶滅する状態に相当する
相平面の境界上の解の安定性だけではモデルの漸近挙
動は決まらないということだ。この結果に興味を持っ
た私は、同じ結果をパラメータの位相差を変えること
によって実現しようと試みた。種 2が絶滅する状態が
安定で種 1が絶滅する状態が不安定だとすると、b1(t)

に比べて a21(t)の位相は遅れていて、b2(t)に比べて
a12(t)の位相は進んでいることになる。このように、
b1(t)と a21(t)の間の位相差と b2(t)と a12(t) の間の位
相差を固定しても、b1(t)とa21(t)の組と b2(t)とa12(t)

の組の間の位相差という可変なパラメータが残る。そ
して、絶滅する可能性のある劣位の競争種 u2(t) が存
続することができる理由は、種 1からの 1個体あたり
の競争圧 a21(t)が強い時期に、自らの個体数 u2(t)が
大きくなるように内的自然増加率 b2(t)の位相を合わ
せることで、競争によるダメージは大きくても絶滅に
至るほど個体数を減らさずに済むよう、あらかじめ個
体数を増やしておくことだった（Namba 1984）。
次に私が考えたのは、上述のように、周期的に変動
する環境では、境界上の周期解の一方が安定で絶滅の
可能性があっても、安定な共存周期解があり得るなら、
たとえ境界上の周期解がどちらも安定で 2種共に絶滅
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する可能性があったとしても、安定な共存周期解があ
り得るのではないかということだった。そして、共存
周期解を解析的に求めることができる 2種の関係が完
全に対称な場合に、境界上の周期解二つと共存周期解、
計三つの周期解が安定で、他に二つの正の不安定周期
解が存在する場合を発見することができた。この場合
にも、一定環境ならばあり得ない多重安定性があるこ
とになる。こうなると、残るもう一つの場合、境界上
の二つの周期解が共に不安定で、2種が必ず共存する
場合には多重安定性は現れないのかという興味がわい
てくる。さまざまに位相差を変えて試行錯誤をしたの
だが、なかなか目指す解は見つからなかった。このと
きに助け船を出してくれたのが、当時は大阪市立大学
におられた高橋智さんだった。彼は、2種のパラメー
タの位相が完全に逆転している極端な系で、境界上の
周期解は二つとも不安定で、かつ位相が反転した二つ
の安定共存解と不安定な正の共存解が一つある場合が
あることを教えてくれたのだ。こうして、周期的に変
動する環境では、いかなる場合でも境界上の解の安定
性、つまり侵入条件だけでは系の漸近状態は決まらず、
内的自然増加率と競争係数の位相差を精査する必要が
あることが分かった（Namba and Takahashi 1993）。
話は前後するが、1987年頃のことだったろうか。京
大の重定南奈子さんから、イタリアの非線形拡散方程
式の専門家アルベルト・テセイさんが来日し、まず広島
の三村さんの所に向かうので、成田空港に迎えに行き、
羽田空港で広島行きの飛行機に乗せてくれないかとい
う依頼を受けた。そのときは何故か成田着の飛行機が
遅れ、テセイさんが着いたときにはタクシーを飛ばさ
なければ広島行きの便に間に合わない時間になってい
た。そのタクシーの中、また広島、京都の旅を終えて
新幹線で東京に戻ったテセイさんを案内して浅草観光
などをしながら、いろいろと話をする機会に恵まれた。
彼との話の中で直接出てきたわけではないが、そのと
き私はGurneyとNisbetのdirected motion modelを、
互いに空間的に排除し合う 2種の競争者系に拡張でき
ないかと考えた。
そうしてできたモデルが

∂u1

∂t
= d1

∂2

∂x2
[(u1+α1u2)u1]+g1(x)u1, (8)

∂u2

∂t
= d2

∂2

∂x2
[(u2+α2u1)u2]+g2(x)u2, (9)

である。ここで、1種系の時と同様に gi(x)は中心部で
は正で周辺部では負となるような関数である。しかし、
どちらも 2次関数だとしても、g1(x)と g2(x)を独立に
変えたのでは、とてもこの問題を解くことはできない。
そこで私は、考え得るもっとも簡単な場合として、

g2(x)=βg1(x), gi(x)= ri

[
1−
(

x

x0

)2
]

(10)

を仮定することにした。この条件の下では、ũ2(x) =

γũ1(x) を満たす共存解が存在する可能性がある。
ũ2(x) = γũ1(x) を (8) と (9) に代入すると ũ1 につい
て二つの方程式が得られ、二つの方程式の定常解が整
合するという条件から、

γ=
d1β−d2α2

d2−d1α1β
(11)

と決まる。定常解の正値性のためには γ > 0でなけれ
ばならないことから、ũ2(x)= γũ1(x)を満たす共存解
が存在するための二つの条件
(i) α1α2 > 1 かつ d2

d1

1
α1

< r2
r1

< d2
d1
α2,

(ii) α1α2 < 1 かつ d2
d1
α2 <

r2
r1

< d2
d1

1
α1

,

が得られる。
そして数値計算の結果分ったことは、α1α2 > 1 の
時には、β = r2/r1 を小さいほうから大きくしていく
と、まず u2が絶滅し、次に u2が絶滅する解と u1が
絶滅する解が双安定になり、最後に u1 が絶滅する。
α1α2 < 1 の時には、β= r2/r1を小さいほうから大き
くしていくと、まず u2 が絶滅し、次に 2種が共存す
る解 (ũ1(x),ũ2(x))が安定になり、最後に u1が絶滅す
る。ここで、α1と α2は、互いに相手を空間的に押し
のけるという意味での種間競争の強さを表している。
したがって、上の結果は、βあるいは r2をパラメータ
としてみると、種間競争が種内競争より強いときには
種 2が絶滅する状態に続いて双安定性が現れ最後に種
1が絶滅する状態が現れること、種間競争が種内競争
より弱いときには種 2が絶滅する状態に続いて共存状
態が現れ最後に種 1が絶滅する状態が現れることを意
味している。つまり、ここでは空間的に相手を押しの
ける意味での競争を考えているが、分岐構造は、通常
のロトカ・ヴォルテラ型の相手の成長率を減らすとい
う意味での競争の場合とまったく同じなのである。き
わめて単純なモデルで実際の生態系への応用の面では
疑問符がつくかもしれないが、数学的には非常にきれ
いな結果だった（Namba 1989）。この研究は、当時毎
年夏に合宿形式の研究会を行っていたComputation &

Analysis研究会の信州の山荘での集会で発表したが、
山口先生にお褒めいただき、三村さんにはすぐに論文
を書いてテセイに送れと言っていただき、大変うれし
く思ったことを覚えている。
その後私は、寺本先生に大阪女子大学で数理生態学
の教員を公募しているので応募しないかと声をかけて
いただき、応募したところ幸いにも採用していただけ
ることになった。

4. 大阪女子大学、大阪府立大学の時代

専修大学は文系の学部しか持たない私学で、私は卒
業研究を担当することも院生の指導をすることもな
かった。大阪府立の大阪女子大学に勤務するようにな
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り（その後大学統合で大阪府立大学の所属になった）、
まじめで熱心な学生たちのおかげで私自身も刺激を受
け新たなテーマに挑戦することができるようになった。
その中で、大阪外国語大学を卒業後、子育てが一段落
してから大阪女子大学に学士入学し、学部を 1年で中
退して大学院に進学した異色の学生、田辺久美さんと
の共同研究を紹介する。
田辺さんと取り組んだのは、いわゆるギルド内捕食
のモデルである。ギルドとは原義は中世の同業者組合
だが、生態学では同じえさを（同じやり方で）利用す
る捕食者の集団を意味する。N1を資源あるいは被食
者とし、N2とN3がともにN1を食うとき、N2とN3

は同じギルドに属することになる。このとき、もしN3

がN1だけではなくN2も食えば、同じギルドに属する
種をえさとして利用することになり、これをギルド内
捕食とよぶ。この系では、N2とN3は同じ被食者N1

をめぐる消費型の競争をし、N1とN2は共通の捕食者
N3が媒介する見かけの競争をする。そして、N1とN2

とN3でできる食物連鎖では、上位捕食者N3の中間
消費者N2への抑制効果がN2のN1への摂食圧を弱め
る正の間接効果である栄養カスケードが現れる。ロト
カ・ヴォルテラ型のギルド内捕食のモデルは、

dN1

dt
= (b1−a11N1−a12N2−a13N3)N1, (12)

dN2

dt
= (−b2+a21N1−a23N3)N2, (13)

dN3

dt
= (−b3+a31N1+a32N2)N3, (14)

である。
この系には、潜在的には五つの定常状態、

(i) (0,0,0),

(ii) (r1/a11,0,0),

(iii) (r2a12/a12a21,(r1a21−r2a11)/a12a21,0),

(iv) (r3a13/a13a31,0,(r1a31−r3a11)/a13a31),

(v) 共存平衡状態　
(N∗

1 ,N
∗
2 ,N

∗
3 )= (N∗

1
n/D,N∗

2
n/D,N∗

3
n/D)

がある。ただし、

N∗
1
n = r1a23a32+r2a13a32−r3a12a23,

N∗
2
n =−r1a23a31−r2a13a31+r3a11a23+r3a13a21,

N∗
3
n = r1a21a32+r2a12a31−r2a11a32−r3a12a21,

D=−a12a23a31+a13a21a32+a11a23a32.

D < 0の時に、共存平衡状態が存在するためには、
各種の平衡密度の分子N∗

i
nが負でなければならず、固

有多項式の定数項の因子にDが含まれるため、正の実
固有値が現れて共存平衡状態は不安定になる。また、
ギルド内捕食者N3が絶滅する定常状態 (iii)での固有
値の一つが因子にN∗

3
nを含み、ギルド内被食者N2が

絶滅する定常状態 (iv)での固有値の一つが因子にN∗
2
n

を含むのでどちらも安定、つまり双安定になる。
D>0の時には、(iii)と (iv)は不安定で、共存平衡状
態は正の実固有値を持たないが、a12a23a31−a13a21a32

が正から負に符号を変えるときHopf分岐が起こり、パ
ラメータの値によってはさらに周期倍分岐を経てカオ
スが現れることがある（Tanabe and Namba 2005）。
これは、1978年にVanceに発見され 1979年にGilpin

によって確認された1捕食者ー2被食者系のカオスに続
いて、3種ロトカ・ヴォルテラ系では 2例目のカオスの
発見である。ギルド内捕食系では、基底の資源から上位
捕食者にエネルギーが流れる経路に、中間消費者を経
由する経路と資源から捕食者へ直接流れる経路の二つ
がある。上記の結果は、a31/a13< (a21/a12)(a32/a23)、
つまり直接経路に比べて間接経路の効率が良いときに
は、D>0で、カオスが現れることはあっても 2種の捕
食者のどちらも絶滅することがないことを意味する。
最近、食物網の構成要素としてギルド内捕食が重要で
あることがわかってきているが、上記の結果は食物網
の安定性にとっても重要な性質だと思われる。

5. おわりに

私はロトカ・ヴォルテラに魅せられてこの世界に入
り、非線形拡散モデルや II型あるいは III型の機能の
反応を含むモデルを扱うことはあっても、基本的にロ
トカ・ヴォルテラの世界を彷徨ってきた。それでも、
ギルド内捕食のカオスのように、3種系や 4種系には
まだまだ分かっていないことがたくさんある。たとえ
ば、2種の競争モデルは誰もが知っているが、3種競争
系になると、リミットサイクルがいくつまで存在する
かは今でもオープンプロブレムである（これまでには
3個のリミットサイクルを持つ例が発見されている）。
最近私が興味を持っているのは、多数の種を含むロト
カ・ヴォルテラ系を使って、種間相互作用、特に間接
効果が生物多様性にどのような影響を及ぼすかを明ら
かにしようとする問題である。ロトカさんとヴォルテ
ラさんは、私に今しばらく楽しむ時間を与えてくれそ
うである。我が研究人生を振り返る機会を与えてくれ
た岩見真吾さんをはじめとするニュースレター編集局
の皆さんに感謝しつつ筆を置くことにする。
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【第 4回 数理生物学対談「合原一幸 教授」】

「好きなこと」だけを研究テーマに
語り手　：　合原一幸 ∗

聞き手　：　岩見真吾 †
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はじめに
　数理生物学会ニュースレターの新しい試みとして、
いわゆる“大御所”と呼ばれる先生方との対談企画を
行っております。編集長の岩見が聞き手となって、日
本数理生物学会編集部のメンバーと共に東奔西走し、
語り手となる大御所を直撃します。研究の話はもちろ
ん、先生方が大切にしているポリシー、若い会員が知
らない昔話、また、これからの数理生物学会の在り方
など、存分に語ってもらおうと思います。先生方が非
常にお忙しいのは百も承知ですが、もしも依頼があっ
た場合には、是非、対談のお話をお受け頂ければ嬉し
いです。さて、第四弾では、日本を代表する数理工学
者、東京大学の合原一幸先生を直撃しました。なお、
今回の対談は、京都大学ウイルス・再生医科学研究所
の小柳義夫所長のご厚意で、所内のセミナー室をお貸
し頂けたので、一部公開対談となりました。皆様、是
非お楽しみ下さい：

岩見　今日はお忙しい中ありがとうございます。よろ
しくお願いします。
合原　よろしくお願いします。
岩見　おそらく 1時間ちょっとぐらいだと思います。
合原　 1時間はかからないんじゃない？30分ぐらいで
しょ。
岩見　でも結局いつも結構長くなるんですよ。盛り上
がってくると。盛り上がらなかったらすみません（笑）。
まずはじめに、先生の研究の経歴というか、どういう
ところから始まって今の研究に至ったかっていうのを
少し教えていただければと思うんですけれども。
合原　それは長くなるよ（笑）？

“三代目”から研究者へ
岩見　全然OKです（笑）。一番初めは数理工学です
か？
合原　いや、僕は学部は電気系の強電（電気エネル
ギーの輸送、およびその機械的エネルギー・熱エネル

∗東京大学生産技術研究所
†九州大学大学院理学研究院生物科学部門

ギーへの変換を扱う電気工学の部門の俗称）なんです
よ。
岩見　あ、そっちなんですね。
合原　なんでかって言うと、うちの実家が、発電所や
大きな工場とかの電気工事をする電気設備の会社で、
おじいちゃんが作ったからから僕三代目で（笑）。だか
ら若い頃から、周りの電気工事士さん達から三代目と
呼ばれながら育ちました。
岩見　三代目ってすごい響きですね（笑）。
合原　僕は人に親分肌とか言われるんだけど、それは
三代目だから（笑）。で、三代目として後を継がない
といけないので、東大工学部の電気工学科で勉強する
ために東大に行った。
岩見　それでなんですね！すごいですね。

図 1 東京大学教授　合原一幸先生

合原　そのまま 4年生になって、そこで就職してたら
もっとリッチな人生を送ってたんだけどね。だからこ
こは１つの分岐点だったんだよね僕自身の。当時、東
大の電気（現在の電気系工学専攻）には推薦制度って
のがあって、大学院入試を受けなくても何人か大学院
に行けたんですよ。
岩見　あ、学部から院ですか。
合原　そうそう。それで、「行けるんだけどどうしま
すか」って言われたので、まあどうせ跡継ぐんだから
5年間ぐらいは一番好きな研究しようかなと思って。
で、僕は元々生物好きだったのですが、ここでついに
生物の研究と繋がりが出来た。
岩見　なるほど。そこでなんですね。
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合原　子供の時から僕は昆虫少年なので。そういえ
ば、数理生物学会って昆虫少年みたいな感じの人があ
んまりいないような気がするんですけど、いるんです
かね？なんかフィールドで虫を追いかける感じの人が
あんまりいない気が...。
岩見　そういう人は生態学会にたくさんいるイメージ
ですね。
合原　ああ、そっちなんだね。まあ、それは置いとい
て、そういう経緯で 5年間だけ生物のことをやろうか
なと。当時、生体工学という分野があってね、まあ生
物というよりは医学に近い、医用生体工学とかそうい
う感じの分野があって、電気電子系で生物っぽいこと
をやれるのはそこしかなかった。ただもう一つ、大学
院で本来の電力系の方をやるっていう選択肢もあって、
かつ、推薦の話を伺った先生が電力系だったんで、そ
こは相当悩んだんですよ。でも結局生物の方に行った。
で、そこで出会った宇都宮敏男先生（東京大学・名誉
教授）がとてもいい先生で、要するに何にも指導しな
い。今の僕と全く一緒。その先生見て、（放任主義は）
いいなって学んだ。だからテーマも全部自分で決める
んですよ。で、机は用意してあげますと。
岩見　場所だけ提供するんですね（笑）。
合原　うん、好きなことをやりなさいと。それで好
きな研究をやる。で、最初は循環器系のモデルとかも
ちょっとやってたんだけど。
岩見　へえ！そうなんですか。
合原　うん、結構面白いんだよ循環器系も。毛細血管
の部分まで入れるとものすごく複雑なネットワークで、
ネットワーク理論的に面白いんですよ。あと、ショー
トカットするルートとかもあってそれはそれで割と面
白かったんですけど、当時、甘利俊一先生（東京大学・
名誉教授）が、雑誌「数理科学」（サイエンス社）で、
甘利先生が言うところの数理脳科学の基礎みたいな内
容の連載をしてたんですよ。それ読んでて、ああもっ
と面白いなと思って、脳の理論に興味を持った。
岩見　修士の初めはまだ甘利先生は指導教官じゃな
かったんですか？
合原　博士まで違う。ポスドクで甘利研に入った。
岩見　あ、そうなんですか！それは知りませんでした。
合原　それで甘利先生の神経統計力学っていう理論を
独学でやって、修士論文を書いて、それを甘利先生に
見せたら面白がってくれて、その辺から脳寄りになっ
てくんですよ。
岩見　そういう流れだったんですね。
合原　甘利先生のこの理論ってのは一種の統計力学で、
神経の数を無限大に持っていってマクロな式を導くわ
けだけど、僕がやったのは甘利先生の単純なマカロッ
ク・ピッツ型ニューロンモデルにヒステリシスを持た
せたモデル。まあ不応性みたいなもんなんですけど。
それを入れた時にマクロな振る舞いがどう変わるかっ

ていうのを調べたら、かなり違うんですよ。
岩見　なるほど。
合原　分岐集合でいうと、マカロック・ピッツだと、
カスプカタストロフになる。当時カタストロフ理論っ
てのがあってね、勾配系の分岐理論なんですけど、ヒ
ステリシスを入れるとバタフライカタストロフが出て
くるんですよ。
岩見　バタフライカタストロフっていうのはなんなん
ですか？
合原　蝶の羽みたいな形の分岐集合。僕は虫の中で
も蝶が好きなので、すごく嬉しかった。バタフライカ
タストロフを折り紙で折ったりしてね。それでその時
に思ったのは、ニューロンをちょっと複雑にするとマ
クロな振る舞いがすごい変わるけど、そもそも本当の
ニューロンってどれくらい複雑なのかなって。
岩見　確かにそうですね。
合原　それで博士課程に行って、その辺を勉強し始め
た時に、松本元先生（当時、電子技術総合研究所）が
東大に講義に来られたんですよ。理学部の方にね。僕
は工学部だったんだけど、面白そうだったから行って
みたわけ。それで、終わってからずっと議論とかして
たら、いっぺん見に来いって言われて、それでヤリイ
カの実験を見た。
岩見　あ、そこでヤリイカなんですね。
合原　それで実際の神経がどれくらい複雑か知りた
かったので、具体的な研究になったって感じ。ラッキー
だったのは、松本先生ってゴッドハンドって言われて
たぐらい神経の切り出しがうまくて、ものすごい綺麗
なデータが出るんですよ。その神経を使えたので、世
界で最初に、ヤリイカの神経で僕らはカオスを発見で
きた。それで、学位論文はそのヤリイカの神経の振る
舞いと、その数理モデルのHodgkin-Huxley方程式の
解析だった。
岩見　今日講演でおっしゃってたあのクリティカルス
ローイングダウンの。（この日は、京都大学数理解析
研究所で行われた「第 15回生物数学の理論とその応
用」にて、合原先生が「感染症やがんへの数理工学的
アプローチ」と題して特別講演を行った。）
合原　そうそう、あれはあの時の。
岩見　にしてもイカあんな風に綺麗に出るんですね。
合原　ヤリイカはものすごい綺麗に出る。それもまあ
松本先生のゴッドハンドのおかげなんだけど（笑）。
岩見　そこが一番初め生物に行ったところという。
合原　そうだね。
岩見　で、その後は甘利先生の所に。
合原　うん。それで、普通D3で就職するじゃないで
すか。で、ちょうど僕の指導教員の宇都宮先生の定年
退官と僕の卒業が一緒だったんですよ。だから僕が最
後のドクターで。それで宇都宮先生が就職担当だった
んで、どうしますかって聞かれて。東京電機大学の小
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谷誠先生（東京電機大学・名誉教授）から来いって誘
われてたんだけど、ただ甘利先生のところで勉強した
かったので、一年待ってくださいと（笑）。いい時代
だった。
岩見　すごいですね（笑）。
合原　今は学振のポスドクって 3年ぐらいあるじゃな
いですか。当時 1年だった。
岩見　ああ、そうなんですね！
合原　だからその学振のポスドクで 1年間甘利先生の
とこにいって、それから電機大に就職した。
岩見　ちょっと全然勘違いしてました。博士の頃から
甘利先生なのかと思ってました。
合原　違うんですよ。
岩見　そこからどれくらいで東大に戻られたんです？
合原　僕のキャリアは割と 10年単位が多くて、東大
に、博士とポスドク入れてちょうど 10年、そのあと電
機大に行って 10年。で、電機大って電子回路めちゃく
ちゃすごい学生とか、プログラミングものすごい学生
とかいるんですよ。だから結構面白い研究ができて。
あと卒論生とか、今だと研究室ごとに数人とかだけど、
当時その縛りがないので、ある時は研究室の卒論生が
数十人だった（笑）。
岩見　数十人？！6人とかでも大変なのに、数十人！ど
うするんですか、数十人の卒論生。
合原　数十人は無理やろ？そもそも僕は指導しないん
だし（笑）。グループに分けて、グループ形式で研究
をやってもらった。
岩見　なるほど、そういう風にするんですね。
合原　で、誕生日ごとに飲み会やってたから、ほぼ毎
週で楽しかった。やっぱ数十人いると結構優秀な学生
も混じってるので、電機大の、母校の教授になってる
教え子もいますよ。
岩見　先生が指導した学生って全部合わせると、間違
いなく覚えてないと思うんですけど、オーダーでいう
と 1000…?

合原　いや 1000はいないと思うけど、電機大に 10年
いて 1年 30人いたとして 300人ですよね。流石に東
大だとそんなにいないけど、ただうちは異常に博士
の数が多いので...まあ相当です。全然覚えてないけど
（笑）。僕名前って覚えられないんだよね。名刺交換
するじゃないですか。で、ちょっと見てからしまうで
しょ。しまったらもうすでに忘れてんの（笑）。
岩見　どうやったら名前覚えてもらえるんですか？
合原　...よくわからない（笑）。で、おまけに結構僕
は顔がくどいから、向こうは覚えてるんだよね。だか
らあちこちで挨拶をされて、名前とか覚えてないから
なるべくすり抜けようとするんだけど、そのまま会話
になったりするじゃない。だから必死になって話しな
がら思い出そうとするんだけど。結局最新の名刺くだ
さいとか言って（笑）。

岩見　最新の名刺（笑）！
合原　だいたい変わってないんだけどね。
岩見　それなかなかいいですね！
合原　だから人の顔と名前覚える才能が全くないんで
すよ。まあ覚える気もないんだけど。そもそも覚える
必要もないよね、政治家じゃないんだし。
岩見　そうですね。重要な人はそのうち覚えていきま
すからね。話は少し戻るんですけど、先生は完全放任
主義なんですか？

学生ほったらかしで有名な研究室
合原　放任主義です 。それはもうさっき話した宇都宮
先生がそうで、それが良かったっていうのと、甘利先
生もそうなんですよ。電機大の後は甘利研の助教授に
なったんだけど、甘利先生もほったらかしてて、あま
り指導はしないと。つまり、あの研究室に行くと指導
してもらえないってのを、もう全員知ってるわけ。そ
ういう学生が来るから、みんな優秀なんですよ。
岩見　めちゃくちゃ優秀ですよね。
合原　まあ伸びる学生はほったらかすと予想外の方向
に伸びたりするので、とてもいいのです。
岩見　名だたる先生が出てますよね。
合原　うん。特に数理だから、実験だったらやっぱ実
験のテクニックとかあると思うんですけど、まぁそん
なに教えなくてもね。もちろん議論とかはしょっちゅ
うしますけど。フリートークタイムってのを毎週設け
てて、議論したい人は誰でも来なさいって言ってて。
議論したい人は来るわけね。だからその議論がないと、
研究室セミナー以外では 2年間ほとんど話さずに終
わる学生もいる。増田（増田直紀: Senior Lecturer at

University of Bristol）みたいに毎週のように来る学生
とかもいるし。僕は、小学校から大学院まで運動部に
いたので、その習慣で学生の名前は呼び捨てです。す
みません。で、増田や平田（平田祥人: 東京大学・准
教授）とかしょっちゅう来る。おまけにどんどん論文
書くので、僕の土日はそのチェックでつぶれる。
岩見　ああ、すごいですね。ちなみに、先生さきほど
昆虫少年っておっしゃってましたけど、やっぱり蝶が
大好きなんですか？あと僕フクロウってのも聞いたこ
とあるんですけど。
合原　あれは、岩波（岩波書店）の知り合いの編集者
が企画を持ってきて、「集める！」っていう本を出しま
すと。その企画書を見たら、8人の人が自分のコレク
ションの自慢をするという内容。こんな本売れないん
じゃないですかって言ったら、「いや先生、今こういう
本が売れる」って。やっぱり売れなかった（笑）。で、
僕本当の趣味は他にあるんですけど、本当の趣味って
人に教えたくないでしょ。だから二番目の趣味のフク
ロウグッズを書いたんだけどね。それ岩波アクティブ
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新書っていうんですよ。今はもう岩波アクティブ新書
そのものがなくなっちゃった。たぶん軒並み売れなかっ
たんでしょうね（笑）。でも僕自身は嬉しいし、出張で
地方の本屋さん行くと売れ残ってたりするんだけど、
絶対買うね。
岩見　ははは（笑）
合原　僕しか買ってないと思う（笑）。
岩見　これは他にもいろんな先生方が？
合原　例えば、東京医科歯科大学の藤田紘一郎先生
（東京医科歯科大学・名誉教授）は寄生虫の専門家なん
だけど、彼の趣味は寄生虫の収集なんです。彼のすご
いのは、自分のお腹の中でも飼ってるんだよね。
岩見　おお！それはハードですね。
合原　サナダムシ。何メートルもあるんだよ。で、彼
が言うには、これ飼ってるから花粉症にならないと。
それで僕は花粉症が当時結構ひどかったので、じゃあ
サナダムシ飲んだ方がいいですかって聞いたら、いや
それだけのためだったら飲まなくていいかなって。な
んか名前つけて飼ってましたよ。キヨミちゃんとか言っ
てたかな。藤田先生によるとすごい健康になるんだっ
て。寄生虫を体内で飼ってると。
岩見　え、それ大丈夫なんですかね。
合原　先生すごいスマートですよ。きっとサナダムシ
に栄養取られてんだろうね（笑）。やっぱ結構（対談）
長くなるなあ。
岩見　そうなんですよ。もう 20分経っちゃいました。
あとやっぱり合原先生といったら聞いとかなきゃダメ
なのが、人工知能とかニューラルネットワークとか、
その辺の昔の研究と今どういう風に変わってきたかっ
ていうのを、読者みんな興味あると思うんで、できる
だけ分かりやすく教えていただけると嬉しいです。

人工知能研究の昔と今
合原　えっと、ニューラルネットワークってのは今ま
でに 3回ブームがあって、第 2次ブームぐらいの時に
僕が研究を非常にアクティブにやってた。その時に書
いた「ニューラルコンピュータ」（東京電機大学出版
局）って本が僕の本では唯一よく売れた（笑）。で、今
のディープラーニングに必要な技術は全部あの本に書
いてあるんですよ。
岩見　もう理論自体は結構昔からあるんですか？
合原　だって今ディープラーニングで使ってる誤差逆
伝播学習って、原理は甘利先生が 1967年に論文書い
てるわけで。第 2次ブームの時に、ラメルハートとか
ヒントン達がそれを再発見して、再発見だけではなく
て良いアルゴリズムを作ったんです。それで学習の効
率が結構上がったんですけど、基本的にディープラー
ニングに限ると理論的には新しいものはない。ただこ
の 30年で何が変わったかって言うと、学習に必要な

ビッグデータが手軽に使える。それからそれを使って
学習するだけのコンピューターパワーがある。この二
つなんです。その二つが前とは違っていて、かつうま
く学習させるためのいろんなノウハウがたくさんあっ
て、それを使ってみるとまあいいものができると。さ
らにそれがオープンソースで、いろんなものが使える。
学習して、いいものができちゃったらそれはどんどん
使えばいいわけですから、いいものができるかどうか
がポイントで。でも理論的には深みがないので、もう
ちょっとダイナミクスを前面に出したような AI をき
ちんと考える必要があるってのが今やってることで、
今日の午前中のAMED（日本医療研究開発機構）のシ
ンポジウムはそれだった。

図 2 AIの今を語る

岩見　僕はそんなに専門家じゃないので素人知識なん
ですけど、AIとダイナミカルシステムって相性があま
り良くないっていうイメージがあるんですけど。静的
なデータに対して結構AIって強いじゃないですか。そ
れを動的なデータに行くってのは結構...。
合原　今の AIにとっては難しい。でも脳自体はダイ
ナミカルに情報処理しているので、例えば今の AI で
取り込めてない部分ってネットワーク構造なんだけど、
ディープニューラルネットってフィードフォワードな
んだよ。で、レイヤーがディープになってると。それで
入力から出力への写像を作ってるわけ。でも写像とい
う意味では、実は三層で十分なんです。第２層の中間
層のニューロン層を十分たくさん増やせば、入力層か
ら出力層への任意の連続写像を任意の精度で近似でき
るって事は証明されている。だから三層でいいんだけ
ど、ディープでやると結構うまくいくと。（実際の）脳
でも小脳は三層なんですよ。で、大脳は割とディープ
になってるんです。つまり脳も使い分けてる。だから
いろんなニューラルネットをうまく使ってるのがおそ
らく脳で、その中で特にダイナミクスは今のAIにはほ
とんど取り入れてない。例えば構造がディープニュー
ラルネットはフィードフォワードなんだけど、脳って
必ず逆行性の結合持ってるんですよ。だからトップダ
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ウンの方向の結合が必ずあって、むしろそっちの結合
の方が多かったりするんです。
岩見　それは生理的に結合してるってことなんですか？
合原　うん。その結果、ダイナミクスが生み出され
る。それからギャップジャンクションってのもあって、
ニューロンとニューロンが直接くっついてる。つまり
化学シナプスだけじゃなくて電気シナプスで直接結合
してるのも結構いろんなとこにあって、そこは全然違
う。さらに学習則も、ヘブ学習なんかは昔から使って
きてるんだけど、それ以外にもSTDP（Spike-Timing-

Dependent synaptic Plasticity）とか、いろんな学習
則があるんですよ。それも今の AIには上手く入って
ないと。それからさらに、ニューロンの動作モードに
も色んな動的モードがあってね、それが今のニューラ
ルネットは単純にマカロックピッツをアナログにした
ような静的モデル。だからそこのダイナミクスが全然
入ってないんですよ。そういう意味で、岩見さんが言っ
たみたいに現代の AIはダイナミクスが全然取り入れ
られてない。でもそれは必ずしも相性が悪いわけでは
なくて、動的な脳の数理モデルがうまく創れてないか
らです。
岩見　まだじゃあ理論ができてないっていう。

シンギュラリティは到来しない
合原 でも脳はそれをやってるのでね。だから今WPI

（世界トップレベル研究拠点プログラム）の東大 IRCN

（ニューロインテリジェンス国際研究機構）で医学部の
人たちと一緒にやってるのは、そこをやっぱりきちっ
と解明したいなっていうのがあって。あとついでに言
うと、シンギュラリティ（技術的特異点: 人工知能が
発達し、人間の知性を超えることによって、人間の生
活に大きな変化が起こるという概念）の問題ってのが
あるでしょ？
岩見　はい。
合原　で、カーツワイル達は、基本的に脳をデジタル
と思ってるんですよ。
岩見　ほうほう。
合原　そこからして全然違ってるんだけど、仮にデジ
タルで近似するって問題を考えたときに、技術的には
もちろんビット数とか処理速度は増えると。でも増え
ても、AIを実装するのはチューリングマシーンだか
ら、脳を実現できるかって言った時に、脳全体の情報
処理をアルゴリズム化できなかったら、別にビット数
が増えようと計算速度が上がろうとできないものはで
きないでしょ。だから今のままではシンギュラリティ
起こんないんですよ。
岩見　そうですね、マスコミとかは変な方向に持って
行ってますよね。
合原　ディープラーニングとかで脳のモデルができ

ちゃってると思ってるけど、そこは全然できてないの
で。
岩見　そうですね。やっぱりその脳の仕組みを模した
ようなアルゴリズムというか、理論を作っていくって
のが一番近道なんですかね。
合原　えっと、脳ってのはいろんな知能を持っている
ので、その中の特定の能力を取り出して、そこを深め
ていく、それはできてるわけですよ。単純計算では早
い時期に脳を超えてるし、論理もいくらでも深い論理
構造を作れると。それから最近のディープラーニング
で、静止画の認識に関しては抜群。音声認識もかなり
できてますと。そういう段階なんだよね。だからある
機能を取り出せば、そこを深めていくことは可能だと。
でもそこで取り出しきれないものというか、認識でき
ないものが脳にはたくさんあるので、だからいつまで
たっても届かないかなと思う。
岩見　先生は脳科学者っていう風に言われるんですか？
そういう風には言われないですか。
合原　学会によってはそう言われちゃうこともあるよ
ね。
岩見　言われちゃう（笑）。
合原　自分では全然思ってないけど。
岩見　先生自身はどのように...僕とかだったら数理科
学者になるんですけど。
合原　僕らは数理工学って呼んでるよね。やっぱ数理
工学者ってのが一番しっくりくる。大学院から、やっ
てたこと自体は数理工学だし。甘利先生の論文を基に
してやってたので。
岩見　僕も学部は大阪府立大学の工学部の数理工学科
だったんですよ。潰れちゃいましたけど。
合原　あ、数理工学あったんだ。
岩見　あったんです実は。
合原　それはすごいね、あんまりないもんね。
岩見　そうなんですよ、多分、大阪府立大学と東大と
あと京大ですかね。なので数理工学科で、物理と数学
を半分ずつぐらい勉強できたんです。
合原　九大も作ったらいいじゃない（笑）。
岩見　僕の力じゃどうにもならないです（笑）。
合原　 IMI（九州大学マス・フォア・インダストリ研
究所）があるから数理工学があってもおかしくないけ
どね。
岩見　そうですね。まあ個人的には学生の時に両方見
れて良かったですね。
合原　うんうん。
岩見　あとやっぱり、理学部の数学だとあんまり応用
の方に意識は向かないじゃないですか。で、工学部だ
と、理学的な勉強ってあまりしないじゃないですか。
だから数理工学科ってちょうどバランスが良くて。
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数学はリテラシー
合原　あ、そこは重要で、いま東大の教育に関しても
いろいろ言ってるんですけど、これまでの教養課程で
やってた数学よりももうちょっと上のレベルの数学を、
文科系も含めてみんなにやらせるのがいいかなって。
岩見　あ、文科系も入れるんですか。
合原　やっぱりある意味リテラシーなので、数学は。
アメリカとかはそこに気づいてるでしょ。だからそこ
のレベルを上げないとって感じはあるね。例えばAI研
究者とかデータサイエンティストがどんどん足りなく
なってるのは、そういう教育してないからね。
岩見　確かにそうですよね。
合原　だから教育すればいいんですよ。今の学部レベ
ルよりもうちょっと高いレベルの数学を教えた方が良
くて、数理工学はそこを教えてるわけ。3、4年生でね。
岩見　そうですね、やっぱり微積とか線形とかで終
わっちゃうんじゃなくて、もっと。
合原　もうちょっと上のレベルね。線形代数でも、学
部の教養課程で教えてる今のレベルのもうちょっと上
まで教える方がいい。解析にしても幾何にしても。
岩見　そうですね。やれば結構面白いですからね。
合原　うん、で、ちゃんと教育すればかなりの人が理
解できると思うんで、その仕組みを作るのが多分必要
です。
岩見　なるほど。その後にやるかどうかは選べばいい
と。
合原　うん。そういうことです。だからもうリテラ
シーですよ。
岩見　確かに。もうそういう時代になってきましたも
んね。あといくつかまだお聞きしたいんですけど、先
生は数々の大型プロジェクトを成功させてると思うん
ですけど、やっぱりプロジェクトの間ってのはめちゃ
くちゃ忙しいんですか。
合原　めちゃくちゃ忙しいよ（笑）。どうやってんだっ
てよく聞かれるからさ、簡単なんだと。
岩見　ほう、簡単ですか。
合原　朝 9時から夜 11時まで、土日もなく働けば、簡
単にできる。
岩見　なるほど...（笑）。
合原　ふふ、それができるかどうかです。
岩見　けどそれ強烈ですね。
合原　まあでも夜 11時から朝 9時まで空いてるんだか
らね（笑）。睡眠は削れないからね。
岩見　そうですね確かに。
合原　でもまあ僕は 6時間でいいかな。僕は６時間で
持つんですよ。大体睡眠って 1.5時間が単位になって
るじゃない。
岩見　はい。

合原　だから 6時間か 7.5時間で、7.5時間寝るのがベ
ストだけど、まあ 6時間でも。
岩見　 1番しんどかったというか重かったプロジェク
トはやっぱ FIRST（最先端研究開発支援プログラム）
の合原最先端数理モデルプロジェクトですか?

合原　FIRSTは重かったね。
岩見　規模も凄かったですよね。僕らも入れて頂いた
んですけど。
合原　まあ、あの規模でやると、数学をベースにして
いろんな分野をカバーする研究ができる。それが僕の
一番やりたいことだったので、そういう意味ではあれ
はやってよかったかなとは思うけども、まあ忙しかっ
たね。
岩見　そうですよね。僕はあの時すごいなと思ったの
は、これスピンオフの方の話になっちゃうんですけど、
周期倍分岐のカオスのやつでドレスを作ったじゃない
ですか。あれで東京コレクション出たんですよね。
合原　あれは実は FIRST の前なんです。ちょうど
FIRST始まった時に東コレだったので、一応 FIRST

の成果にちょっと入ったんですけど。
岩見　あ、ERATO（戦略的創造研究推進事業総括実
施型研究）の合原複雑数理モデルプロジェクトの時で
すか。
合原　ERATOとFIRSTの間の時。
岩見　東コレってどんな雰囲気なんですか？
合原　あのね、僕舞台にあげさせられたからね。
岩見　ほんとですか！
合原　それでね、ちょうどモデルが 8人くらいいたの
かな。で、全員着替えるのに 3分ぐらいかかるんです
よ。3分 30秒だったかな。だから僕の役割は、この着
替える時間を確保するために 3分 30秒何か喋ってくだ
さいと。カオスに関して。
岩見　東コレでですか（笑）？！
合原　東コレのステージだよ？！
岩見　厳しいですね（笑）！
合原　それで素人相手にさ、3分30秒カオスの話して、
その間にモデル達がドレスを着替えて、次のドレスで
出てくる。で、注意されたのは、3分 30秒より長くて
も短くても困りますと。ぴったり 3分 30秒間何か話し
てさっさと引っ込んでくださいと。もう 1つは、聴衆
が理解してるかしてないかは全然気にしなくて結構で
すと。
岩見　なるほど（笑）。
合原　誰も理解してないわけです（笑）。だって 3分
30秒じゃちゃんと話せないし。理系の学生に話しても
無理じゃない。それでもまあ一応話したら、全然わか
んないとか言って大騒ぎになって。
岩見　ははは（笑）！
合原　でもファッションの人たち面白いなと思うのは、
それを楽しむところがあって。いい人たちなんですよ。
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岩見　なるほど。
合原　だから全然わかんないってみんな喜んでるわけ。
もういろんなファッション雑誌に載ってね。わかんな
いから。とても面白い人たちだと思いましたよ。
岩見　すごいですね。いやーでも本当に、いつも先生
の講演聞いてると、色んなことをされていて多才とい
うか。

自分の興味を脳に問う
合原　まあでも好きなことしかやってないからね。そ
れは学生もそうで、テーマを与えないってのはどうい
う意味かっていうと、数理なんて別に実験ないからど
んな研究でもできるわけですよ。それだったら自分の
一番興味があることを、まず自分の脳に問いなさいと。
そうすれば、自分が何に興味を持ってるかっていう答
えが出てくる。まあなかなか簡単には出ないんですけ
ど、とにかく自分がやりたいと思うテーマ設定をしな
さいと。で、これを卒論からやらせるんですよ。そう
すると、いきなりは出来ないから、大体卒論生は研究
の途中で野垂れ死にで終わるわけね。
岩見　野垂れ死に（笑）。
合原　まあ半年しかないからね。でもその経験が重要
で、九大もそうだろうけど、入試で勝ち抜いてるから
問題与えられたらみんないい点取れるわけ。
岩見　そうですね。
合原　でも問題作った経験がないわけね。ある意味初
めて問題を作る経験をするわけですよ。だからそれは
できないのが当たり前で、ただ卒論で一回失敗すると、
かなり学ぶ。で、修士に入って、修士もだいたいテー
マ変えさせるんだけど。
岩見　あ、変えさせるんですね、それはすごいですね。
合原　まあ本当に好きなことだったら変わらないこと
もあるんですけど、中途半端に同じことをズルズル
やってもね。てか言わなくても変える学生が多いかな。
そのまま続ける学生はあんまりいないですね。それで
テーマ変えると、卒論の経験が活きて、卒論よりは先
に進んで、野垂れ死ぬと（笑）。
岩見　また野垂れ死ぬんですか（笑）。
合原　こんな感じでうちの学生たちはじめは論文書け
ないから、DC とかあまりもらえないんだよ。野垂れ
死ぬから。でも 2回野垂れ死ぬので、まあ学位論文の
頃にはまあまあなことをやって出て行くと。そんな流
れになってます。
岩見　なるほど。じゃあ僕はちょっとテーマを与えて
やらせすぎなのかもしれないですね。
合原　でもまあ、それは研究室のやり方とか、学生さ
んとのマッチングの問題とかあるので。だって多分僕
らのやり方は特異点だと思う。だから甘利先生と僕ぐ
らいしかちゃんとそれで成功はしてないと思う。

岩見　いやーなかなか厳しいですね普通は。それすご
いですね。
合原　うん。でもまあうちは、ほったらかされるので
有名だから。ほったらかされてみようじゃないかって
肝が据わった学生が来るわけだから。いきなりそれ
やっても多分難しい。
岩見　そうですね。ずっとほったらかしてきたってい
う歴史みたいなものが（笑）。
合原　そうそうそう（笑）。ほったらかされて成長し
ていった前例がいっぱいあるから。
岩見　確かにそうですね。ポスドクの人も結構多いで
すよね先生のところ。
合原　ポスドク多いねえ。
岩見　今何人ぐらいいるんですか。
合原　今はもうだいぶ減ったけど、でも 10人ぐらいい
ますよ。
岩見　おほ、すごいですね。
合原　で、ポスドクはまあ一応プロなので、一応ほっ
たらかすんだけど、あれやってねとかこれやってねと
か言うことはあリます。プロだから。
岩見　まあそうですよね、学位とってて。
合原　うん。学生とはちょっと違うね。
岩見　先生の研究室を出て、この数理生物学会でも中
心的になってる先生がたくさんいらっしゃいますよね。
合原　この学会は結構多いんだよね。
岩見　合原先生のところで学位とってなくても、合原
先生の研究室を経由していって、数理生物学会で活躍
されてる先生方とか。
合原　あ、それも多いね。
岩見　めちゃめちゃ多いですね。森下先生（森下喜弘:

理化学研究所・ユニットリーダー）と大槻先生（大槻
久: 総合研究大学院大学・講師）とか 。
合原　森下は博士修了生だね。大槻は修士まで。で、
中岡（中岡慎治: 北海道大学・特任講師）はポスドク
で来た。小林（小林徹也: 東京大学・准教授）、増田も
うちで学位をとってるね。みんな活躍してるよねえ。
岩見　めちゃくちゃ活躍されてますよ。最後になりま
すが、これいつもお聞きしてて。この先まだまだ研究
されると思うんですけど、どういう方向に、どういう
風な研究をされるのかという。答えられる範囲で構わ
ないんですけど。

将来の夢は昆虫学者？
合原　僕はね、昔からインタビューの度に結構将来の
こと聞かれて来てるんだけど、「将来は昆虫学者にな
りたい」って答えてきてたんですよ。
岩見　ほうほう。
合原　で、それが変わったのが 2007年なんです。2007

年に、バンクーバーでneuroethologyの国際会議があっ
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たんですね。で、当時あの会議って 3年に 1回しかな
くて結構重要な会議なんですよ。でも僕は別にそれは
意識してなくて、当時、他の研究でバンクーバーには
しょっちゅう行ってて、たまたま僕が行くタイミング
でそのneuroethologyの国際学会があるって分かって、
それでたまたま出てみたわけ。そしたらびっくりした
ことに、neuroethologyの会議には、現代の昆虫学者
がいるんですよ。
岩見　昆虫学者ですか。
合原　うん。僕の昆虫学者のイメージは、子供の時に
虫を採って標本箱に並べる、そっから来てる。
岩見　そうですね、虫採り網を持って。
合原　うん。昆虫学者ってのは世界中の秘境に採りに
行って、珍しい昆虫で標本箱を飾るんだっていう、そ
ういうイメージだったんですよ。ところがその会議に
出てわかったのが、現代の昆虫学者ってのは昆虫の脳
をやってると。
岩見　そうなんですね。
合原　たとえば、モルフォ蝶っていう青くてものすご
い綺麗な蝶がいて、南米だとそんな珍しい蝶じゃない
んだけど、それの聴覚をやってるとかね。そんな研究
がボロボロあるわけ。それで、あーそっか昆虫学者っ
て今はここにいるんだと思って。で、ふと考えたら、
僕って脳のモデルの研究やってるじゃないですか。だ
から実は彼らがやってるのとほとんど近いことやって
たわけよ。
岩見　なるほど。
合原　将来は昆虫学者って思ってたんだけど、もうほ
とんど昆虫学者になってた（笑）。だから夢が叶って
たわけです。知らないうちに。それで、予備校や高校
の講演とかちょこちょこやるんだけど、あと学生たち
にも話すんだけど、子供の時に夢があって、何らかの
事情ですぐには叶わなくても、僕みたいにしつこく 50

過ぎまで夢を持ち続けてたら、こういう形で叶うこと
がありますよと。結構偉そうに熱弁をふるってたわけ
よ。夢をずっと持ち続けろって。とりあえずそれで夢
叶ったかなーって思ったんだけど、実はやっぱ叶って
ないなって思ったのが...

岩見　叶ってないんですか（笑）。
合原　それは 2011年。ブータンシボリアゲハっていう
シボリアゲハがいてね。これは 1933年と 34年にオス
が３頭、メスが２頭採られた後、誰も採ってなかった。
岩見　へえ、幻だったんですね。
合原　幻だった。本当に幻の蝶だった。ただ 2010年
に、ブータンの森林の保護をするような人が撮った写
真がネットに流れたんですよ。で、どうもブータンシ
ボリアゲハに見えるわけ。マニア界隈で大騒ぎになっ
て（笑）。それで、日本から採集隊が行った。その副隊
長が東大の博物館の矢後さん（矢後勝也: 東京大学・
助教）。矢後さんって言うんだけど蝶が専門で（笑）。

岩見　ややこしいですね（笑）！
合原　で、彼らが採ったんだよ、2011年に。で、その
幼虫とか卵とかその辺までかなり解明してね、これす
ごい仕事なんですよ。NHK の番組にもなってるよ。
岩見　すごいですね！
合原　ただ、ブータンは仏教国なので、標本なんかは
持ち出せないんですよ。
岩見　ああ、なるほど。
合原　でもその後ブータン国王陛下夫妻が日本に来
日されたんだよね。その時に、２頭日本に贈呈して下
さって、１頭は東大に。で、それを見せてもらったわ
け。そしたらもう感動してやっぱり夢叶ってないじゃ
んって（笑）。
岩見　ははは（笑）。
合原　ほらやっぱり最初の僕のイメージが正しかった
んじゃんってなって。だから今の夢は、やはり昆虫学
者になることです（笑）。
岩見　いやーさすがです（笑）。いいオチがつきまし
た。今日はありがとうございました。

【合原一幸教授プロフィール】

氏名：合原　一幸（あいはら　かずゆき）
職位：東京大学・教授
連絡：aihara@sat.t.u-tokyo.ac.jp

生年月日：1954年 6月 23日

略　歴

1977年 3月 東京大学工学部電気工学科卒業
1982年 3月 東京大学大学院工学系研究科

電子工学専攻博士課程修了
工学博士取得

1982年 4月 日本学術振興会奨励研究員
1983年 4月 東京電機大学工学部助手
1986年 10月 東京電機大学工学部専任講師
1988年 10月 東京電機大学工学部助教授
1993年 4月 東京大学大学院工学系研究科助教授
1998年 4月 東京大学大学院工学系研究科教授
1999年 4月 東京大学大学院

新領域創成科学研究科教授
2003年 10月 東京大学生産技術研究所教授

現在に至る
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業　績
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など 512編

(著書・総説)

1．合原一幸 (1988) 『ニューラルコンピュータ–脳と神
経に学ぶ』東京電機大学出版局

2．合原一幸 編著 (1990) 『カオス –カオス理論の基礎
と応用』サイエンス社

3．合原一幸 編著 (2004) 『脳はここまで解明された –

内なる宇宙の神秘に挑む』ウェッジ
4．合原一幸，神崎亮平 編著 (2008) 『理工学系からの
脳科学入門』東京大学出版会

5．合原一幸 編著 (2015) 『暮らしを変える驚きの数理
工学』ウェッジ
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(賞など)

1．日刊工業新聞技術・科学図書優秀賞 1991年 10月

2．(財) 国際 AI 財団・AI 学術研究賞 1992年 11月
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6．日本応用数理学会・2016年度業績賞 2017年 6月

など　 22件
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【第 3 回 著者による最新論文の日本語解説】

野外魚類群集における種間相互作用ネットワークの
変動とその安定性への影響
紹介論文
“M. Ushio et al. Fluctuating interaction network and time-varying stability of a natural fish
community, Nature, 554: 360-363 (2018).” 近藤倫生 ∗
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1. はじめに

生態系には多様な生物種が共存しているが、いかな
る生物種も他の生物種とは無関係ではない。共存する
生物種間には互いの個体群密度に影響を及ぼす相互作
用が存在しており、生物群集は巨大な相互作用系（群
集ネットワーク）として捉えることができる。環境変
動や種間相互作用の影響を受けて個体群密度は変動す
るが、その変動にも秩序がある。自然生態系における
生物の個体群密度には、いつ頃増えて、いつ減少する
といった変動の規則性があるのが普通で、突然に特定
の生物種が大発生したり絶滅したりといった無秩序な
変動はあまり見られないように思われる。このような
個体群・群集動態に見られる「安定性」がいかにして
もたらされるかは生態学における古典的な課題であり、
種間相互作用やその変動性が群集の安定性に影響を及
ぼしうることが理論的に予測されている [2, 3]。
自然生態系を対象に、種間相互作用が群集安定性に
及ぼす影響を実証的に明らかにした研究はほとんど
存在しない。その理由は３つある。第一に、種間相互
作用は個体群密度の間に生じる関係性であり、関係性
それ自体を直接に観察することはできないためだ [4]。
個体群密度の間に生じる種間相互作用を明らかにする
には、取り除き実験などの野外操作実験が求められる
[5]。しかし、種間相互作用は時空間変動するため、自
然生態系において共存する多様な生物の間に働く種間
相互作用を正しく評価することには大きな困難が伴
う。第二に、野外における個体数変動の安定性評価が
難しい。群集動態は種間相互作用によってのみ駆動さ
れているわけではない。したがって種間相互作用が群
集安定性に及ぼす影響を評価するには、環境変動等の
効果を排除した安定性評価が求められる。第三に、種
多様性・種間相互作用・個体数変動の安定性の間の因
果関係を明らかにすることにも困難が伴う。種間相互
作用、個体群動態を観察できたとしても、自然生態系
に無数に存在する種間相互作用を増減して安定性への
影響を評価する操作実験を行うのは容易ではないため
である。
今回紹介するM. Ushio et al, Nature, 554: 360-

363 (2018)では、野外で得られた魚類の個体数変動の
∗東北大学大学院生命科学研究科

データのみから、EDMという非線形力学系理論をもと
にした時系列データ解析手法を駆使することで種間相
互作用を検出し、またそこから評価される群集構造の
安定性とその他群集を特徴づける指標との因果推論を
行うことによって、非常に興味深い結果を導いている。

2. 時系列データを基にした群集生態学

本研究では、多種個体群の時系列データのみから、
種間相互作用ネットワークの構造が群集安定性に及ぼ
す影響を評価することを試みた。これは従来の捕食-

被食・相利・競争といった個体レベルで観察される行
動から種間相互作用を特定しようとするアプローチと
は大きく異なっている。種間相互作用とは個体群密度
の間に生じる個体群レベルの相互作用であり、個体レ
ベルで生じる行動のみからは決められない。個体レベ
ルの相互作用がどのように個体群レベルの相互作用に
スケールアップするかには、状況依存性が存在するた
めだ [4]。種間相互作用が個体群密度の間に生じる関係
性であるならば、個体群密度の変動からそれを検出し
ようという試みは自然なアプローチであるように思わ
れる。
このアプローチにおいて重要な役割を果たすのが

Empirical Dynamic Modeling（EDM）と呼ばれる時
系列データ解析手法である [7]。このデータ解析手法は
非線形力学系理論、より具体的には時間遅れ埋め込み
（lagged coordinate embedding）を利用した状態空間
の再構成（State Space Reconstruction）[8]に基づい
ている。この手法ではシステムの動態を記述するため
に特定の数理モデルを仮定せず、それを高次元の空間
における状態の遷移として表現する。生態学で研究さ
れるシステムは多くの場合、多数の要素が相互作用し
て駆動する高次元の力学系と考えられるが、多くの場
合、すべての要素を正確に観測することはできない。
このような限られた観測のみからはシステムの状態を
正しく特定することが不可能のように思われるが、上
記の時間遅れ埋め込みはそれを可能にする。「観測でき
る限られた要素の時間遅れ値」を「観測できなかった
要素」の代わりに利用して構成される状態変化のアト
ラクタは、オリジナルのアトラクタの基本的な特徴を
保存していることが保証されているためである。シス
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テムを構成する要素の時系列は、それ自身の中にシス
テム全体の状態に関する情報を持っているのである。
EDMの枠組みではこれまで、この時系列データに
含まれる情報を利用することで、システムの複雑性評
価や動態の短期予測、因果推論、相互作用の強度・符号
の推定などを可能にする方法等が提案されている [7]。
本研究では、多種時系列データから種間相互作用を検
出したり、群集構造と安定性の間の因果関係を評価す
るためにConvergent Cross Mapping（CCM）と呼ば
れる因果推論手法 [9]を、そして種間相互作用の量的
評価を行うためにS-mapと呼ばれる手法 [10]を利用し
た。さらに、群集の安定性評価のため、推定された種
間相互作用強度を基にして「局所リアプノフ安定性」
を計算する手法を提案し利用している。局所リアプノ
フ安定性とは、生態系の状態（種組成）が本来の軌道
から少し外れてしまったときに、そのズレが拡大する
程度（元の軌道に戻れるかどうか）を表す指標と考え
ることができる。

3. 舞鶴湾の魚類群集データからわかる

こと

本研究の対象となった舞鶴湾は、京都府北部に位置
する湾口 700m、面積 23平方キロ、最大水深 20mの
小さな湾である。舞鶴湾では、京都大学の益田氏によ
り、2002年より 2週間に一度の潜水調査が欠かさず実
施されてきた [11]。岸から 10mほど離れた場所（水深
1-10m）に幅 2m・長さ 600mの調査ラインが設けられ

図１ 本研究の対象となった舞鶴湾の 15種の生物と、個体数
変動データから明らかになった生物種間の 14の関係性（種
間相互作用）。矢印は影響を与える種から、影響を受ける種
に向かって引かれている。Ushio et al. (2018)より [1]。

ており、そこに生息するすべての魚種とその数が記録
されている。本研究では、14種の魚（マアジ、シロメ
バル、アミメハギ、カタクチイワシ、ゴンズイ、メジ
ナ、ホシササノハベラ、キュウセン、ドロメ、ホンベ
ラ、チャガラ、アカオビシマハゼ、アイゴ、アカカマ
ス）とミズクラゲの時系列データを利用した。(図１)

まず、これら 15 種の生物の時系列データを基に、
CCMによって生物種間相互作用を検出し、さらに S-

mapを利用して検出された相互作用の強度を評価し
た。15種の生物の間からは、様々な強さや符号の計
14の種間相互作用が検出された。従来の群集モデリン
グでは、種間相互作用の強さや符号は時間とともに大
きく変動しないと仮定されることも多かったが、本研
究から見えてきたのはそれとはまったく異なる様相で
あった（図２）。多くの種間相互作用は、その強さが
時間とともに大きく変動し、ときにはその符号までも
が時間によって逆転するケースも見られた。
検出された種間相互作用を基に舞鶴湾の生物群集の

局所リアプノフ安定性を評価したところ、興味深い知
見が得られた。群集安定性が夏に高まり冬には低下す
るという季節変動を示すのである。さらにこの群集安
定性の季節変動に対して群集構造が及ぼす影響を明ら
かにするため、種多様性・弱い相互作用の卓越性・相互
作用強度といった群集指標と群集安定性の間で CCM

による因果推論を行った。すると種多様性や種間相互
作用の季節変化が安定性に影響する仕組みが分かった。
夏には舞鶴湾に生息する生物の種多様性が高まる。す
ると、個々の種間相互作用は冬に比べて弱くなり、そ
の影響を受けて群集の安定性が高まるのである。自然
生態系において種多様性が、群集安定化することを示
す証拠を掴んだのみならず、種間相互作用が緩やかに
なることが安定化の鍵となっていることがわかったの
である。

4. 今後の展開

本研究の意義の一つは、自然生態系における種間相
互作用をその時間変化も含めて「ありのまま」捉えた
ことにある。これまで、野外での種間相互作用の検出
には、多大な労力を伴う操作実験などが必要とされて
きた。しかし、EDMの枠組みを利用すれば、野外観
測から得た個体数変動データのみから複数の生物種間
の相互作用を検出でき、その時間変動を示すことがで
きるのである。種間相互作用は生物の個体数変動を理
解する重要な要素である。本手法を他の様々な生態系
に対しても適用し、その結果を比較することで、野外
における種間相互作用やその変動に関するより一般的
なルールを見つけることができるかもしれない。
生物群集の安定性を評価し、さらにその変動要因を

明らかにしたことも本研究の意義の一つである。本研
究から、群集安定性が大きく時間変動するという安定
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図２ 本研究の対象となった舞鶴湾の 15種の生物と、個体数変動データから明らかになった生物種間の 14の関係性（種間相
互作用）。矢印は影響を与える種から、影響を受ける種に向かって引かれている。Ushio et al. (2018)より [1]。

性の変動性が見えてきた。生物群集の安定性が変動す
るということは、生態系には外からの撹乱の影響を受
けやすいタイミングと受けにくいタイミングがあると
いうことを意味している。人間活動は生物群集に対す
る撹乱として作用してしまう。しかしこの結果は、同
じ撹乱でも、安定性の高い時期であれば生物群集に及
ぼす影響を小さく抑えられる可能性を示唆している。
このタイミングを正しく捉えることができれば、より
効果的に生態系を保全したり生物資源を利用したりす
ることが可能になるかもしれない。群集安定性の変動
性をどうやって生態系保全や生物資源管理に利用して
いくかは面白い課題のように思われる。
長期の生態系観測データは、生態系の変化や駆動原
理を明らかにする上で、有用な情報をもたらしうる。
本研究では2週間に一度・12年間の長期・精細な個体数
変動データを利用することで、種間相互作用や生物群
集安定性、さらには生態系に安定性をもたらす要因を
特定できた。これまでにない速度で生物が絶滅し、生
態系の機能不全が進行している。舞鶴湾で行われてき
たような生態系観測をもっと広域・多地点で実施する
ことで、生態系の振る舞いの理解が進み、生態系保全
を効果的に進めることが可能になるだろう。環境DNA

や人工衛星を利用したリモートセンシング、音響観測
など生態系の情報を収集する技術に近年大きな発展が
見られるが、この動きと連携したモデリング手法の開
発が今後ますます重要になっていくように思われる。
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【第 4回 トラノマキ企画】

女性から見た科学者像 -私が思う研究者-

生駒千乃 ∗
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「リケジョ」という単語も世間に浸透し、半世紀前
と比較すれば女性の社会進出には目を見張るものがあ
ります。例えば、欧米諸国に目を向けると女性科学者
の活躍は顕著であり、分野による偏りを考えても、国
際学会に参加するとそれは明らかです。日本国内でも、
大学の学部生に占める女性の割合が 2018年で 45%を
超え、過去最高となりました (文部科学省：2018年度
学校基本調査)。さらに、大学院生の女性の割合も修士
課程が 31.3%、博士課程が 33.6%で、いずれも過去最
高です。このように、研究者の世界も例外ではなく、
女性科学者の数が増えつつあり、そのための環境が整
いつつあるようにも思います。しかし一方で、女性に
は出産・育児という大きなライフイベントがあり、男
性と比較して自由に研究に専念できない場合も出てき
ます。そういった意味で、女性科学者のための環境、
が完全に整っているとは言い難いこともまた事実です。
2019年度のニュースレターでは、「女性から見た科学
者像 -数理生物学とエトセトラ-」と題して、数理生物
学会で活躍している様々な世代の女性から見た科学者
像について執筆を依頼するリレー企画を開始いたしま
す。第 1回目は九州大学理学部生物学科の数理生物学
研究室に所属する学部 4年生の生駒千乃さんです。生
駒さんから見た研究者像や科学者の世界について、彼
女らしくすっきりした、そして、ユーモアを交えた読
みやすい文章でまとめて下さいました。(編集部)

人生で初めてこのような記事を書きます。九州大学
生物学科数理生物学研究室学部 4年生の生駒千乃 (ゆ
きの)です。今月号から、女性研究者についての企画が
始まります。大事な初回を担当させて頂くことになり、
喜びもさる事ながら、主に緊張で震えています。私は
まだ学部生で、研究者について話せるようなことは、
きっとほとんどないに等しいので、主に “リケジョ”か
ら見た研究者について、お話ししていこうと思います。
まずは、少し私のことをお話しさせてください。私
は理学部の “数理”生物学研究室に所属していますが、
絶対に文系脳です。幼稚園生の頃から趣味は読書、昼
休みは図書館にこもり、好きな教科は国語、部活はずっ
と合唱部という徹底ぶりでした。一方家では、理科系

∗九州大学理学部生物学科 数理生物学研究室

科目に触れる機会が多くありました。というのも、私
の家ではテレビのチャンネル権は両親にあり、二人と
もNHKが大好きだったのです。朝は、朝ドラから有
働さんの朝イチ、夕方はニュースやドキュメンタリー
がついている、これがいつもの生駒家の居間でした。
“ダーウィンが来た！”や “地球ドラマチック”を、必
ず兄弟 3人揃って見ていたのは良い思い出です。NHK

漬けの日々の中、視聴していた番組は生物学・医学の
出現頻度がとても高く、私は自然とそれらに興味を持
ちました。それに加えて文理選択時、数学担当の先生
が好きだったこともあり、理系に進みました。この頃
には漠然と、大学では生物学を勉強しようと決めてい
たのを覚えています。大学は、馬術部がある九州の国
立大学ということで九州大学に進学し、無事に今生物
学を学ぶことができています。そんな中、苦手な数学
と合わさった数理生物学研究室を志望したきっかけは、
学部 2年生の時に数理生物学研究室の教授であった巌
佐先生の “生物数学”という講義を受講したことです。
当時の私は “数学”と聞いただけで、もう自分には向
いてないと諦め半分で第一回目の講義を迎えました。
でもいざ巌佐先生のお話を聴いてみると、一転してと
ても興味が湧きました。ほとんど毎回、違う題材で数
理生物学の話をしてくださるのが、他の専門科目とは
違いとても刺激的でしたし、何より先生のお話が聴い
ていて本当に楽しかったからです。巌佐先生が学会等
で不在の際は、ラボの先輩方が自分の研究を学部 2年
生相手にわかりやすくお話ししてくださり、これもま
た新鮮でした。この頃に初めて数理生物学研究室を訪
問し、3年生になって配属時期より早く、ラボの先輩
である柿添友輔さんに解析方法をお教え頂きながら研
究を始めました。“右も左も…”どころではない程の初
心者のまま柿添さんに教えて頂いていて、本当に感謝
しています。研究室の先輩方は優しい方ばかりで、岩
波翔也さんや高木舜晟 (みつあき)さんとは、同期であ
るキム・アジンと一緒に壱岐まで釣り旅行をしたこと
もありますし、伊藤悠介さんはコーヒーを奢ってくだ
さいます。本当に楽しい研究室です。
この 1年間、研究生活の面では、学会に出席させて
頂くことが多かったように思います。他のラボの同期
は会等に出席したことがないという子が多い中、学会
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への出席や発表の機会を頂けるのは、とても有難く、
幸せなことだと感じています。ただ、このような場面
でいつも思うことがあります。それは、「女性が少なく
て心細いなぁ」ということです。私が「男子同士の雰
囲気に馴染めないな」と感じるのは、男子が女子同士
のそれを見て感じるのと同じだと思って頂けると、想
像に難くないと思います。今でこそ、高校で理系へ進
学する女子が多くなってきましたが、やはり修士課程
や博士過程・博士研究員となると極端に女性の割合が
少ないように思います。きっちりとした格好をした男
性の先生が大勢いらっしゃる中に、ポツンと独り入っ
ていると、ちょっと圧倒されてしまいます。少し付言
しますと、毎回の出張で私は一人部屋に帰っていく中、
ワイワイ賑やかに大勢で帰っていく先輩方を見て、さ
みしい気持ちになります。そういう訳で、女性の先輩
や先生を見つけると、初めてお会いする方でも少し親
近感が湧くと同時に、とてもホッとしています。先日、
シドニーで行われた日米国数理生物学会の合同国際学
会 (SMB2018)で、ポスター発表をさせて頂ける機会
がありました (図 1：ポスター賞 Highly Commended

Student Presentationを頂きました)。この国際学会で
一番心に残っていることの中に、「女性研究者がとて
も多かった」というのがあります。国際学会に出席し
ての感想の一つがこれなのは、不真面目に聞こえてし
まうかもしれません。しかし、男性研究者と同じくら
い大勢の女性研究者の方がいらっしゃるのを見て、「私
ももっと…」と、研究に対する意欲が高まったのもま
た事実です。
私はまだ、研究を初めて 1年と少しなのですが、最
近、「この研究を生業にしている方々も沢山いらっしゃ
るんだなぁ」と思うことが多くなりました。学会に参
加してもそうですし、ラボで先輩方とお話していても
そうです。それと同時に、研究者という職業は本当に
ハードだと感じています。企業の研究者の方は分かり
ませんが、アカデミアの研究者の方は、日々実験に追
われ、学会等にも出席し、色々な場で発表し、研究費
をとり、尚且つ学生を指導し…。“アカデミアに残って
研究をする”という選択は、すごく勇気のいることな
のではないでしょうか。博士号を取り立ての若手研究

者に対するテニュアポジションは少ないでしょうし、
テニュアトラックならまだしも任期制のポジションで、
別のテニュアをめざしながら、それと同時に自分の研
究を進めていく…という、こんな茨の道を志すのは本
当にすごいことだと感じます。これは、強い探究心が
成せる技なのではないでしょうか。きっと、この “探
究心”の有無は男女で違うということはありません。
だからこそ私は、女性の研究者が少ないというこの現
実を残念に思います。これから先様々な場面で、女性
の研究者にお会いできる機会がもっと増えたら嬉しい
なと思いながら…期待しながら、自分も先輩方の背中
を追いかけて研究に励みたいと思います。ありがとう
ございました。
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Many kinds of DDA has been developed and clinical combinations of DAAs are exploding!! What we have to do?

Problem Purpose

!" =
$%50(

$%50( + *+
Hill Function :

PIs inhibit the process
ing step, and NI, NNI,
NS5AI, CI target HCV
RNA replication. IFNs
inhibit step(s) of viral
translation/replication.

Experiments

HCV life cycle & Drugs

�HCV sub-genomic replicon�
1. Genotype 1b, strain NN
2. Genotype 2a, HCV JFH-1

in Huh-7 cells. 

!": Fraction of infection events unaffected by drug

$%50: Drug concentration inhibiting 50% of infection

(: Hill coefficient

Hill function phenomenologically describes “Dose-response curve” well.
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We used HCV replicon carrying a
luciferase gene. Luciferase activity
was measured with/without mono,
double and triple drug combination
from 15 different kinds of drugs.
We calculated fraction of infection
events unaffected by drug(s).

*: Drug concentration

HCV sub-genomic replicon : Genotype 1b, strain NN / 15 available drugs

Required concentration index :

!45: Fold-change of IC50 for each drug in multi-drug combinations 

The critical doses of antiviral drugs required for 95% inhibition is RCI.

Un-inhibited HCV replication

=
Luc activity in drug-treated cells

Luc activity in untreated cells

= 6−23

1. Genotype 1b, strain NN 2. Genotype 2a, HCV JFH-1 

��

double triple mono double triple

[SMV&IFNα]
one of the first-line treatment (SMV+peg-IFN+RBV) since 2013

[SOF&SMV, TPV&IFNα, SOF&IFNα]
The past and present first-line treatment options

[SOF&LDV]
a strong candidate for treatment in near future

�Quantifying and Ranking anti-viral effect of drug combination therapy against hepatitis C virus
�Our framework is able to give us basic evidences in preclinical settings before clinical trials
�We need to consider the anti-viral effects of drugs in vivo settings (e.g., integrating PK, PD, VD model)

Yukino Ikoma
Kyushu University, Japan
ikomayukino0419@gmail.com

�Combinations including IFN-α show high-rank among double drug combinations
�SOF(-based double drug combinations) effectively inhibit HCV viral replication

�DCV inhibits viral replications for genotype2 
�SOF&DCV is best candidate for genotype2

[DCV&ASV]
Different antiviral effect
for genotype 1 and 2

[SOF&SMV]
A good candidate for
both genotype 1 and 2

After entry into the host cell, HCV
RNA is translated and processed
to functional proteins. HCV RNA
replicates inside the isolated
membrane compartments from
the ER, and assembles into viral
particles on lipid droplets.

• How much amount of drug(s) should we need to achieve an antiviral effect?
• In general, clinical trials need a lot of money, time, and human resource.
• How do we optimize drug combinations having high antiviral effects.
• How do we optimize drug combinations having low drug concentrations. 

We would like to quantify antiviral
effects of drug combinations and
evaluate them by the experimental-
mathematical approach.

�Evaluating HCV replication�

8%$ = !45(10;.= − 1)
;
+

�Mechanism of actions�

図 1 SMBポスター賞受賞 (生駒千乃)
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【第 2回 ホットスポット企画】

　第一回数理生物学夏の学校開催記

山口　諒 ∗
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数理生物学はその学問の性質上、生物学から数学、
工学の各分野に至るまで広い範囲のトピックをカバー
しています。数理科学の専門家とその他の分野 (生態
学，分子生物学，疫学など)の専門家が分野横断的に
研究を進める昨今、数理生物学を学ぶ学生や若手研究
者は全国に散在しており、体系的な数理的手法を習得
する機会に恵まれている若手は多くありません。この
ような背景はおそらく、数理生物学に限らずその他の
多くの学術分野でも起きていることと思われます。そ
こでこのような状況を解決する一つの案として、「若
手の会」や「夏の学校」といった、勉強の場を定期的
に提供する交流企画が挙げられます。実際に、web上
で検索すると多くの「若手の会」がヒットしますし、
数理生物学と近い分野では、「生物物理学若手の会」や
「生命情報科学若手の会」が精力的に活動されている
ようです。今回、数理生物学では初めての試みとして
夏の学校を 2018年 8月 30日～9月 1日の 3日間で企
画・開催しましたので、ここにその報告として開催記
を執筆する機会をいただきました。以下では、開催前
の準備から順に時系列で振り返りたいと思います。

開催にあたって

夏の学校開催に先立ち、JSMB Newsletter No. 85

の第一回ホットスポット企画にて、数理生物学若手の
会 (以下、若手の会)の設立という記事を掲載しまし
た。若手の会はメーリングリストによる入退会が可能
で、現在は情報交換や質問の場として活用されていま
す。登録者数は 20名ほどで、若手の会での企画の募
集や宣伝が主ですが、活動の充実とともに利用の幅が
広がることを期待しています。「数理生物学夏の学校」
(以下、夏の学校)は、その設立間もない若手の会が主
催する定期行事として 2018年から始めた試みです。本
稿の最初に述べた背景に加え、いくつか開催に至った
動機についてご紹介します。
まず、2018年度はオーストラリア・シドニーでSMB

と合同の国際数理生物学会が開催されるため、JSMB

の国内年会がありませんでした。そこで、海外出張の
困難な学生を主な対象として、発表・研究交流機会を

∗首都大学東京・理学研究科 進化遺伝学研究室
Email:ryamaguchi@tmu.ac.jp

図 1 数理生物学夏の学校の参加者集合写真。

提供することが重要だと感じました。また、異なる研
究背景を持った若手が集まるのですから、各分野の講
師を招いた理論講習会もセットにすることで、数理生
物学の手法を体系的に学ぶことができる機会を提供す
ることを目指しました。異なる現象に共通の論理構造
を発見し、自身の研究にフィードバックするには、ほ
かの理論研究者との交流が役立つはずです。このよう
に基礎理論の学習機会の提供や情報交換、新規共同研
究の展開といった個人で達成できない課題を解決する
のが夏の学校の狙いです。
続いて、開催に伴う場所の選定や費用についてです。
今回は、総合研究大学院大学 (以下、総研大)の佐々木
顕先生に共同代表をご快諾いただき、共催というかた
ちで講義室や宿舎の手配をお願いすることができまし
た。これらの経費を低く抑えることができたのは、開
催にあたって非常にありがたい点です。また、若手の
会としても参加者を支援するべく、山口が申請し採択
された中辻創智社の会議開催費助成によって、受講者
の旅費を全額支給することができました。これらのサ
ポートにより、参加者は金銭的な負担なく夏の学校に
参加することが可能となり、初開催の研究集会に参加
するハードルを少しでも下げることができたのではな
いかと考えています。もちろん、これらのサポートは
継続的ではありませんので、今後夏の学校を継続して
いくにあたっては、予算の確保が重要な課題となりま
す。最終的には、Bio-mathメーリングリストや各大学
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の先生方の呼びかけにより、学部 3年～博士課程 3年
までを含む、数理生物学を専門とする学生および若手
研究者計 20名が参加者として登録しました (図 1)。
参加登録の際は、口頭発表の演題・要旨登録のみで
はなく、事前アンケートを行うことによって参加者の
モチベーションの把握にも努めました。図 2Aに示す
ように、参加者の中では修士 1年の割合が最も高いで
すが、研究室に配属されたばかりの 4年生も多く、初
学者の研究意欲を促進するような集会内容が求められ
ます。また、このように研究を開始して間もない学生
が大半であることから、ほとんどの参加者が旅費・宿
泊費支援を希望しました (図 2B)。続いて、博士後期課
程への進学希望度を調査したところ (図 2C)、60%の参
加者が「ある・少しある」を選択しているほか、「わ
からない」を選択した参加者も 25%おり、このような
若手をどのように継続して支援していくのかが分野と
しての課題と言えます。最後に、図 2Dと 2Eはそれぞ
れ、参加者の現在の研究トピックと聴講したい研究分
野を表しています。どちらも多岐にわたっていること
が数理生物学の性質をよく表していますが、中でも生
態・進化や感染症動態に興味が集まっているようです。

第一回数理生物学夏の学校開催！

夏の学校と名打つ研究集会ですから、参加者が勉
学と交流に一生懸命になれるよう「よく学びよく遊
ぶ」をコンセプトにプログラムを作成しました。実
際のプログラム詳細は夏の学校 HPにて確認できま
す (https://jsmbpys.weebly.com/)。会期は大学院
入試や各学会期間を避けた 8月 30日～9月 1日の 2泊

図 2. 数理生物学夏の学校参加者への事前アンケート結果。A. 学生参加者の学年分布。B. 旅費・宿泊費支援の希望有無。

C. 博士後期課程への進学をどの程度希望するか (5段階評価)。D. 参加者の研究内容カテゴリ (複数回答可)。

E. 夏の学校で聴講を希望する講義内容のカテゴリ (複数回答可)。

3日と設定しましたが、これは湘南のビーチでバーベ
キューができるギリギリの日程でもあります。総研大
近くの一色海岸は、アメリカメディアの CNNが紹介
する「世界のベストビーチ 100」にもランクインする
ほどで、参加者の皆さんには研究とともに夏らしい交
流会を楽しんでもらおうという目論見です。
さて、先述の事前アンケートをもとに講師陣は講義
内容を検討し、当日は講演内容の資料を配布してレク
チャーを行いました。担当講師と講義内容は以下のと
おりです (順不同)：佐々木顕先生 (総研大・感染症分
野)、大槻久先生 (総研大・ゲーム理論分野)、佐竹暁
子先生 (九大・生態分野)、森下喜弘先生 (理研・発生
分野)、守田智先生 (静岡大・ネットワーク理論分野)、
山口諒 (首都大・進化分野)。各分野の講師が 1時間程
度の講義を行ったのち、その分野に関連する参加者の
ショートトークを行います。ショートトークは 1人 10

分という短い時間ですが、参加者間の自己紹介を兼ね
るとともに、各分野の講師から必ずコメントをもらえ
る状況を目指しました。この試みは有意義だったよう
で、普段話すことができない先生方から貴重なコメン
トがもらえたとの意見がありました。参加登録なしの
流動的な聴講者を合わせると、合計 30名程度が一室に
集まるサイズでしたが、参加者一人一人が十分に交流
できる規模の集会だったと感じています。
今回は参加者の宿泊施設を総研大に限定したため、
いわゆる 2泊 3日の合宿形式で夏の学校を開催しまし
た。個別の宿泊ではなく、あえて同じ場所に缶詰めに
なることによって議論や交流が促進される効果もあり
ました。数理モデルを専門に扱う若手研究者にとって
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は、あらゆる生命現象に関する話題に対応し、即座に
共同研究提案をできる力を備えていく事が重要な能力
になりつつあるため、自身の専門分野以外の参加者と
も積極的な交流は重要です。オーガナイザーである私
自身も、講義や参加者の皆さんとの交流を、参加者の
一人としてとても楽しむことができました。全体を通
して大きな問題がなく、盛況のうちに夏の学校を終え
ることができたのは、第一回目の開催として実りある
成果です。

第一回の開催を終えて

夏の学校終了後、参加者全員に参加した感想や内容
の改善点などについてアンケートを実施しました (図
3)。その結果、日頃と比べ数理生物学者との交流が促
進されたと感じた参加者が 80%、自身の専門以外の
テーマに関する数理的手法を体系的に学ぶ機会の重要
性を感じた参加者が 95%に昇ることが判明しました。
これはまさに夏の学校の開催目的と合致しており、貴
重な機会を提供することができたと考えています。ま
た、旅費の支援は十分と回答した参加者が 80%(問題
ない程度が 20%)であり、今回の参加人数に対しては
十分なサポートができたようです。続いて、数理生物

図 3. 数理生物学夏の学校参加者への事後アンケート結果。旅費の支援に関する質問は 3段階評価、

それ以外の質問は全て 5段階評価。結果には回答に用いられた選択肢のみを表示。

学夏の学校にまた参加したい、または知り合いに参加
を勧めたいかという質問に対しては、80%が「かなり
思う」を選択し、20%が「少し思う」を選択したこと
から、参加者のニーズにあったプログラム構成が実現
できたと感じています。一方、講義の難易度について
は「ちょうど良い」が 65%となっているものの、参加
者の感想にばらつきが見られたほか、講義の方法につ
いては各分野を概観する内容と実際に手を動かして計
算に挑戦する内容で好みが大きく分かれる結果となり
ました。また、自由記述の感想欄には、今回取り扱わ
なかった統計や機械学習に関する講義の要望も見られ
ました。幅広い参加者層すべてに満足してもらえる講
義内容は難しいですが、今後の講義内容の参考となる
意見です。
上記のような事後アンケートの結果から、第一回数
理生物学夏の学校の試みは概ね成功だったと言えます。
参加者からの感想の中には、「同年代の学生がどのよ
うな研究をしているのか学べてよかった」、「数理生物
学会では若手だけで集まることがなかったので非常に
よい機会だった」、「数理生物学の入門的な内容を学ぶ
ことができた」といった意見が寄せられました。この
ような集会企画を継続的に行うことで若手の交流をは
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かり、最終的に研究生産性の向上につながることは若
手の会の目標でもあります。そこでこれらの成果を踏
まえ、夏の学校は単発の企画で終わらず、2019年度の
第二回の開催に向けて間もなく動き出す予定です。こ
のほかにも現在集まっている企画案としては、数理生
物学会期間の前後で行う若手のミニシンポジウムや、
講師陣を囲んで学生時代のテーマ選びや研究生活を
伺う座談会などが挙げられています。特に前者につい
ては、2019年度の数理生物学会の前日に「第一回数
理生物学若手の集い」と題した研究集会を行う予定で
す。詳細は下記に掲載しますので、皆さまふるってご
参加下さい。このほかの活動案は本稿の読者の皆さま
からの案も募集しますので、若手の会のホームページ
(https://jsmbpys.weebly.com/)にアクセスしてく
ださい。若手の会として活動実績を積み上げることで、
個人のレベルアップのみならず、数理生物学分野の若
手全体が活発になることを願っています。
最後に、夏の学校の成功には全国からの若手研究者
や学生の参加が必須であり、開催および参加者旅費を
ご支援くださった中辻創智者会議開催費助成および総
合研究大学院大学「先導的共働プログラム」に感謝申
し上げます。また、講師陣の先生方も学生の参加を第
一に考え、皆さん手弁当での参加をご快諾してくだ
さったため、このような素晴らしい会議を実現するこ
とができました。この場を借りて心より感謝申し上げ
ます。

数理生物学若手の会からのお知らせ
「第一回数理生物学若手の集い」

主催 数理生物学若手の会

代表者 山口 諒
(首都大学東京 理学研究科)

共催 JST 未来社会創造事業
探索加速型「共通基盤」領域

多階層数理モデルに基づく経時的ゲノム進化
動態の定量的解析基盤の構築

岩見 真吾
(九州大学 大学院理学研究院生物科学部門)

集会名 第一回数理生物学若手の集い

日時 2019年 9月 13日 10:00～17:00

(2019年度数理生物学会前日)

場所 東京大学数理科学研究科大講義室
(駒場第 Iキャンパス)

内容 若手研究者を中心とした複数のシンポジウム
開催と研究交流、懇親会。演題募集など詳細
が決まりましたら、改めて各種MLでお知ら
せいたします。
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2019年国際学会スケジュール
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2019年4月
EMBO Workshop - Integrative Biology : From

Molecules to Ecosystems in Extreme Environ-

ments

April 22-25, Santiago, Chile

Workshop on Mathematical and Statistical

Aspects of Molecular Biology

April 25-26, Hinxton, United Kingdom

5月
9th World Congress on Plant Genomics and

Plant Sciences

May 8-9, Phuket, Thailand

7th Workshop on Biostatistics and Bioinfor-

matics

May 10-12, Atlanta, United States

Cell Science and Molecular Biology 2019

May 13-14, Kuala Lumpur, Malaysia

NSF-CBMS Conference : Mathematical

Molecular Bioscience and Biophysics

May 13-17, Alabama, United States

8th International Conference on Biodiversity

Conservation and Ecosystem Management

May 15-16, Singapore

CMPD5 : The Fifth International Conference

on Computational and Mathematical Popula-

tion Dynamics

May 19-24, Florida, United States

EMBL Conference BioMalPar XV: Biology and

Pathology of the Malaria Parasite

May 28-30, Heidelberg, Germany

International Conference on Mathematical

Modeling and Analysis

May 28-31, Tallinn, Estonia

ICAMDS 2019 : International Conference on

Applied Mathematics and Data Science

May 29-31, Xi’an, China

6月
Ecology & Evolution of Infectious Diseases

June 10-13, Princeton, United States

BIOMATH 2019 : International Conference

on Mathematical Methods and Models

in Biosciences

June 16-22, bedlewo, Poland

World Congress on Genomics & Bioinformat-

ics

June 20-21, Brisbane, Australia

Workshop on Mathematical Ecology : Model-

ing Structured Populations

June 27-28, Queen’s University, Canada

AMNS 2019 : Second International Confer-

ence on Applications of Mathematics to Non-

linear Sciences

June 27-30, Pokhara, Nepal

7月
NTADES : New Trends in the Applications of

Differential Equations in Sciences

July 1-4, St. Constantine and Helena, Bulgaria
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IEEE CIBCB2019 : International Conference

on Computational Intelligence in Bioinformat-

ics and Computational Biology

July 9-11, Tuscany, Italy

7th International Conference and Workshop

on Basic and Applied Sciences

July 15-17, Johor Bahru, Malaysia

ICIAM 2019 : 9th international Congress on

Industrial and Applied Mathematics

July 15-19, Valencia, Spain

MMEE 2019 : Mathematical Models in

Ecology and Evolution

July 16-19, Lyon, France

12th European Biophysics Congress EBSA

July 20-24, Madrid, Spain

SMB 2019 : Society for Mathematical Biology

July 22-26, Montreal, Canada

8月
Out-of-equilibrium Processes in Evolution and

Ecology

August 18-23, Oaxaca, Mexico

AMMCS 2019 : Applied Mathematics, Mod-

eling and Computational Science

August 18-23, Waterloo, Canada

ESEB 2019 : The 2019 Congress of the Euro-

pean Society for Evolutionary Biology

August 19-24, Turku, Finland

CJKI 2019

August 23-27, University of Science and Technology

Beijing, China

9月
12th Global Infections Conference

September 9-10, Singapore

EMBO Workshop - Network Inference in

Biology and Disease

September 10-13, Naples, Italy

Mathematical Modeling and Computational

Methods in Applied Sciences and Engineering

September 16-20, Olomouc, Czech Republic

CMSB 2019 : 17th International Conference

on Computational Methods in Systems Biol-

ogy

September 18-20, Trieste, Italy

ICNAAM 2019 : International Conference of

Numerical Analysis and Applied Mathematics

September 23-28,Rhodes, Greece

Conference on Complex Systems 2019

September 30-October 4, Singapore

10月
4th Workshop on Virus Dynamics

October 21-23, Paris, France

BIT’s 9th Annual World Congress of Molecu-

lar & Cell Biology 2019

October 25-27, Singapore

11月
ICSB 2019 : International Conference of Sys-

tems Biology

November 1-5, OIST, Okinawa

2nd International Conference on Microbiology

November 11-12, Istanbul, Turkey

2nd International Conference on Bacteriology

and infectious diseases

November 18-19, Bangkok, Thailand

2nd International Conference on Tropical and

Infectious Diseases

November 21-22, Bali, Indonesia

12月
NOLTA 2019 : International Symposium on

Nonlinear Theory and Its Applications

December 2-6, Kuala Lumpur, Malaysia

EPIDEMICS7 : Seventh International Confer-

ence on Infectious Disease Dynamics

December 3-6, Charleston, United States
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原稿募集のお知らせ
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【卒論・修論・博論　内容要約文（短文）】

卒論、修論、博論の内容要約文（短文）をお送りくだ
さい。次号ニュースレター 88 号（2019 年 5 月発行
号）に掲載を予定しております。
• 字数：数百字程度（例年は 200 字から 300 字程度
のものが多いです。）

• 書式：タイトル部分に、卒業論文・修士論文・博
士論文の別、論文題目、著者名、所属名の記載を
お願いします。

• ファイル形式：テキスト、Word、TEX等
• 締め切り：2019 年 3 月 31 日

【卒論・修論・博論要旨（長文）】

卒論・修論・博論の要旨（長文）を募集します。卒論・
修論・博論の内容をもう少し詳しく紹介したい方は是
非こちらの原稿も投稿してください。次号ニュースレ
ター88号（2019年5月発行号）のSupplement(pdf版)

として学会 web ページに掲載します。
• 分量（目安）：卒論・A4 で 1 ページ程度、修論と
博論・A4 で 2 ページ程度

• 書式：タイトル部分に卒業論文・修士論文・博士
論文の別、論文題目、著者名、所属名の記載をお
願いします。1 段組でも 2 段組でもかまいません。
図表や写真も可です（解像度を適切に調整するな
どしてファイルサイズが不必要に大きくなりすぎ
ないようにしてください）。

• ファイル形式：pdf

• 備考：戴いたPDFファイルをそのまままとめます。
• 締め切り：2019 年 3 月 31 日

【トラノマキ企画】

良い研究をするためには良い研究のできる環境が必須
です。研究費の獲得や人材育成、面白いテーマ、コネ
クション……、など、研究ライフをより向上させるた
めの様々な秘訣やノウハウを紹介する「トラノマキ企
画」への原稿を募集しています。

• 分量：特に制限無し。概ね 2、 3 ページ程度（文
字だけの場合 2000 字で 1 ページ）。

• 書式：特になし。
• 内容：
• ファイル形式：テキスト、Word、TEX等
• 備考：投稿が多かった場合には掲載時期を調整さ
せていただく場合があります。

• 締め切り：原稿は随時受け付けております。（次号
88 号 2019 年 5 月発行号に掲載する場合は 2019

年 3 月 31 日、次々号 89 号 9 月発行号に掲載す
る場合は 7 月 10 日）
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学会事務局からのお知らせ
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　1．新事務局からの挨拶

2019年 1 月より稲葉寿新学会長 (東京大学大学院数
理科学研究科) の下、以下の体制で新事務局を運営さ
せて頂くことになりました。

岩田 繁英
(事務局幹事長: 東京海洋大学学術研究院)

中丸 麻由子
(会計: 東京工業大学環境・社会理工学院)

大泉 嶺
(庶務担当幹事：国立社会保障・人口問題研究所)

立木 佑弥
(庶務担当幹事：首都大学東京理学研究科)

事務局の運営に携わった中岡慎治さん、江夏洋一さ
ん、佐藤一憲さん、2年間ご苦労様でした。数理生物
学会として、2019年度は東京工業大学での年会 (9月
14日-9月 16日)が控えており、2020年度は開催場所
を模索中ではありますが年会を開催する予定です。ま
た、他の研究集会に関する情報や事務局に届いたお知
らせを随時発信する予定です。新事務局一同、会員の
みなさまのお役に立てるような運営を心がけて、新会
長を支えていきたいと思います。どうぞよろしくお願
いいたします。

2019年 1月 第 15期事務局幹事長 岩田繁英

　2. 新役員 (敬略称)

会長 ： 稲葉 寿
副会長 ： 佐々木 顕
事務局幹事長 ： 岩田繁英
会計 ： 中丸麻由子
事務局幹事 ： 大泉 嶺、立木佑弥

運営委員：大槻 久、岩見 真吾、近藤 倫生、郡 宏、
江副 日出夫、黒澤 元、佐竹 暁子、
山内 淳、時田 恵一郎、森下 喜弘、
瀬野 裕美、中丸 麻由子、李 聖林、
高須 夫悟、望月 敦史

　3．旧事務局からの挨拶

2017年 1月より 2年間事務局を務めてまいりまし
た。佐々木徹前幹事長・難波利幸前会長をはじめとす
る前事務局の皆様や、運営委員会のメンバー、学術専
門委員の皆様、会員の皆様に支えられて任期を全うす
ることができました。ご協力、誠にありがとうござい
ました。十分な対応ができないなど、至らないところ
もあったと思いますが、ご容赦お願いいたします。
この 2年間には、2017年の札幌大会 (高田壮則大会

委員長)と 2018年の SMB との合同大会 (オーストラ
リア・シドニー)の 2つの年会が行なわれました。札幌
大会は、北海道地区・東北地区合同の主催となりまし
た。SMB との合同大会では、オーストラリア・シド
ニーでの海外開催でしたが、日本からの講演者も積極
的に参加し盛況の中幕を閉じた大会となりました。い
ずれの大会も、大会委員長をはじめとする関係者や、
たくさんの参加者のおかげで実りあるものになりまし
た。本当にありがとうございました。
以前から脈々と続く事務局のご尽力で、今や事務局

の仕事は十分に整備されています。活発な学会員の努
力もあり、海外の数理生物学会との合同も含めて、学
会の関わる様々な活動も増えてきています。それに応
じて、実は事務局の仕事も増えています。昨今増加す
る学内外の業務も相まって多忙を極め、振り返ると、
事務局の仕事はまさに自転車操業でした。数ある活動
の中でも、たとえば事務局や運営委員会の任期である
二年をまたぐ活動では、引き継ぎそのものが整備され
ておらず、対応に苦心する場面もありました。今後、
学会の関わる継続的な活動は、年大会のように学会員
の自主的かつ継続的な活動によって、引き継ぎ含めて
維持される体制の必要性を痛感しています。これまで
続いてきた活動の維持に精一杯で、若手や数理生物学
に興味を抱いている他分野の研究者にとって意義のあ
る新たな活動については、十分に下支えできたとは言
い難いかもしれません。その思いから、次期事務局に
は学会活動のさらなる効率化を進めると共に、色々と
新しい企画提案を進めていただきたいと願う次第です。
岩田幹事長を中心とする次期事務局も大変かとは思い
ますが、今後の学会の発展のためにご尽力頂ければと
思います。
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最後に、この 2年間本当にありがとうございました。

2019年 1月 第 14期事務局幹事長 中岡慎治

　4. 第13回日本数理生物学会研究奨励賞

選考委員会は、本年度の研究奨励賞を以下の２名の方
に授与することに決定いたしました。

江夏 洋一（えなつ よういち）氏（東京理科大学）
立木 佑弥（たちき ゆうや） 氏（首都大学東京）

今年度は５名の候補者がありました。応募時点の職
については、大学院生、任期付きの職、常勤の職と多
様でした。学位取得後の年数も、未取得から８年と多
様でした。第一段審査として、各候補に関する資料を
選考委員６名に送って検討していただいた後、受賞推
薦者に関する報告書を作成して頂き、選考委員による
議論を経て、第二段審査のために３名の候補者に絞り
ました。
第二段審査においては、３名の候補者について、研

究成果のみならず、応募要項にも記載された「安定し
た職に就いていない若手研究者のキャリアアップ」な
らびに「数理生物学会での活動歴」などの観点から、
研究奨励賞の受賞に値するかどうかの総合的議論を行
いました。その結果、最終的に上記２名の方に研究奨
励賞を授与することに決定しました。
江夏洋一氏は，2012年に早稲田大学大学院基幹理工学
研究科数学応用数理専攻において学位取得、日本学術
振興会特別研究員（DC）および同（PD）に採択され
たのち、2015年 4 月から東京理科大学に勤務し、現
在は東京理科大学理学部第一部応用数学科・嘱託助教
として勤めておられます。江夏氏の主要な研究テーマ
は、感染症数理モデルの数学的に厳密な解析であり、
解の漸近安定性やパーマネンス（個体種の時間終局的
な「共存」状態）を含む大域的な挙動などについて、
多くの国際共著論文を含め、応募時点で 29報の査読付
き論文を発表されておられます。また、本学会の事務
局（会計）として、本学会への貢献も大きいものがあ
ります。応用数学の観点から数理生物学ならびに本学
会へのますますの寄与が期待されます。
立木佑弥氏は 2013年に九州大学大学院システム生

命科学府において学位取得、日本学術振興会特別研究
員（DC）および同（PD）に採択されたのち、現在は
首都大学東京理学研究科・助教として勤めておられま
す。立木氏はこれまで、植物の生活史進化に関する数
理モデル研究に従事され、カオス結合系を用いた樹木
の豊凶現象に関する研究や、種子捕食昆虫の休眠延長
戦略の共進化動態解析のほか、タケ・ササ類の生活史
進化についての新規仮説研究は、Journal of Ecology

誌においてEditor’s Choiceに選定された後、若手著者

による論文賞Harper Prizeを英国生態学会より授与さ
れています。今後も、数理生物学、フィールド生態学、
計算機科学の融合領域において、進化という観点から
ますますの寄与が期待されます。
上述２名の優秀な若手研究者の受賞が，後進研究者

への激励となることを期待します。
以上より、上記２名は、会則における「数理生物学

に貢献をしている本学会の若手会員の優れた研究を表
彰することにより，研究の発展を奨励しわが国の数理
生物学の一層の活性化をはかる」という受賞基準に十
二分に値する研究者であることにより、ここに日本数
理生物学会研究奨励賞の受賞者として推薦いたします。
なお、今回もいずれも優秀な研究者から応募を頂い

ており、選に漏れた方も決して引け目を感じることな
く、ますますのご活躍を期待しております。

日本数理生物学会研究奨励賞選考委員会

　5．2018年1月以降の入退会者 (敬略称)

入会（10名）

• 俣野 博（明治大学先端数理科学インスティテュー
ト）

• 高橋 令子（田附興風会医学研究所 北野病院 リウ
マチ膠原病内科）

• 中原 智弘（広島大学大学院理学研究科数理分子生
命理学専攻）

• 野間田 匡顕（広島大学大学院理学研究科数理分子
生命理学専攻理学部）

• 石谷 真希（奈良女子大学理学部化学生命環境学科
環境科学コース）

• 澤田 行弘（青山学院大学理工学部数理学科博士後
期課程基礎科学コース）

• 遠藤 彰（北海道大学）
• 合原 一究（筑波大学システム情報系）
• 中井 貴生（名古屋大学）
• 井内 貴彦（阿南共栄病院）

退会（40名：会費滞納による自動退会含む）
合原 一幸・岸本 一男・蔵本 由紀・土居 伸二・土屋
守正・内村 有邦・大原 隆之・井元 大輔・石塚 信行・
Hemma Philamore・翁長 朝功・立尾 樹・鈴木 崇規・
櫻井 和弥・伊藤 翔太・伊藤 亜以子・猪師 陸太郎・片
山 俊郎・中村 真理・清水 昭信・大橋 順・石田 好輝・
Smith E. Charles・仲澤 剛史・山本 哲也・白川 康一・
西嶋 翔太・八島 健太・早川 慶紀・小森谷 均・橋本 憲
太朗・宇都宮 祥平・服部 佑哉・ユウ ミン・長田 瑞穂・
堀部 和也・中田 尚樹・奥野 純平・東 昌彦・三好 星慧
現会員数： 409名 （2018年 12月 31日現在）
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　編集後記

何故だかわからないが、外国で乗るタクシーにはそ
こはかとない魅力を感じてしまう。ANAの羽田ーパ
リの直通便では現地時間の夕方に到着してしまうの
でタイミングがずれてしまうが、中でも好きなのは、
郊外にあるシャルル・ド・ゴール空港からパリ市内に
向かう深夜タクシーである。最近では、空港からパリ
市内の右岸までが 50ユーロ、左岸までが 55ユーロと
法律で決められている。高速道路の混雑状況に左右さ
れるが、渋滞がない場合は 40分程度でパリ市内に到
着することもあり、便利で安心できる。共同研究して
いる INSERM（フランス国立保健医学研究機構）の
Fabrizio Mammano教授が空港まで車で迎えに来てく
れることも多々あるが、タクシーに乗るのも好きであ
る。ドライバーがどのルートを選ぶのかにもよるが、
僕が好きなルートでは、マドレーヌ寺院の脇を通り、
コンコルド広場を抜けて行く。コンコルド広場から右
側を眺めるとシャンゼリゼ通りが見え、通りの先には
凱旋門がそびえ立っている。そのままタクシーがセー
ヌ川を渡れば、橋の途中、右前方にはエッフェル塔がラ
イトアップされている。あまり知られていないがエッ
フェル塔は、夜のちょうど 7時や 8時といった時間に
キラキラと光り輝く。サンジェルマン地区に向かうの
であれば、タクシーは橋を渡って左折する。右側にオ
ルセー美術館が見え、左側には先ほど渡ったセーヌ川
の対岸であるがルーブル美術館が見える。夜のセーヌ
川は、いたる所がライトアップされていて大勢の人達
の憩いの場になっている。パリに帰ってきたんだな、
と実感する瞬間である。
また、ロンドン市内のタクシーもお気に入りで、セ

ントパンクラス駅からパディントン駅へのルートが好
きである。こちらはほんの 15分程度の旅だがロンド
ンタクシーと呼ばれる特徴的な車がやけに男心をくす

ぐる。ユーロスターでEU諸国からセントパンクラス
駅に到着した場合、タクシーでパディントン駅まで移
動し、そのままヒースロ・エクスプレスに乗ってヒー
スロ空港へと向かえる。その他にも、シドニーの高層
ビル群を一望できるハーバーブリッジを渡る夜のタク
シーや渋滞でどこまでも続く赤いテールランプを脇目
に走るソウルで乗る夜のタクシーなども好きである。
海外出張が多くなると同じ都市を訪問する機会が増え
る。そんな時“深夜タクシー”のように、ほんのちょっ
とした楽しみが僕の滞在を充実させてくれる。そして、
翌日からの研究生活を有意義なものにしてくれる。
皆様、私達編集部がお送りしている数理生物学会

ニュースレターはいかがですか？楽しんで頂けていま
すか？編集部が新体制になり 1年が経過しました。実
は、今月号で 4報目となり任期の半分以上を終えるこ
とができました。後半戦の後 1年、残り 2報も全力で
お送りして参りますので、どうぞよろしくお願いいた
します。
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