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1 はじめに
分子群ロボットの振動する自己組織化を制御するた
めには、振動するシグナルが必要である。今回、私の
研究では、振動するシグナルのシミュレーションと最
適化のフレームワークを実装し、それを分子捕食者-捕
食者システムに適用することに成功した。
1.1 自己組織化
物質や個体が、系全体を俯瞰する能力を持たないの
に関わらず、個々の自律的な振る舞いの結果として、
秩序を持つ大きな構造を作り出す現象のことである。
1.2 分子群ロボット
群ロボットとは，局所的な相互作用のみで複雑な組
織化を行うことができる多数の自律的なロボットのこ
とである。普通のロボットと異なる点としては、各要
素は極めて小さい (1 10μm)、各要素は単純で同一な
規則によって行動する、全体的な行動を規定する規則
は存在しない、ボトムアップで構築される、の 4点が
挙げられる。
1.3 反応拡散
反応拡散系とは、物質がお互いに変化し合うような
局所的な化学反応と、空間全体に物質が広がる拡散の、
二つのプロセスの影響によって変化する様子を数理モ
デル化したものである。

∂u/∂t = a∆u+ f(u, v) (1)

∂v/∂t = d∆v + g(u, v) (2)

a,d は拡散定数、Δ u, Δ v は u,v のラプラシア
ン,f(u,v),g(u,v)は化学反応式である。
1.4 捕食者被食者システム
生物の捕食-被食関係による個体数の変動を表現して
います。捕食-被食関係を数学的モデルにしたものにロ
トカ＝ヴォルテラの方程式がある。

dx

dt
= ax− bxy (3)

dy

dt
= cxy − dy (4)

この式から予想される捕食者と被食者の集団の行動は、
以下の 4パターン (両種の絶滅、餌生物のみの定常状
態、持続的な振動、減衰した振動の後に捕食者と餌生
物の安定した共存)になる。捕食者-捕食者モデルはこ
の研究においては活性化因子-抑制因子モデルと置き換
えられる。
2 方法
2.1 数理モデル
化学反応式を次の数理モデルに設定して、反応拡散
方程式をたてた。式 (1)は草を被食者が食べて増殖す
る自己触媒反応。式 (2)は捕食者が被食者を捕食し、

図 1: 捕食者-被食者-草のネットワーク。ポリメラーゼ
（Pol.)は二本鎖を拡張する酵素、ニッカーゼ (Nick.)は
特定の領域を切る酵素、エキソヌクレアーぜ（ExoN.)

は一本鎖 DNAを切断する酵素である。
増殖する自己触媒反応。式 (3)は捕食者や被食者が死
亡する反応式 (1)(3)はMichaelis–Menten式に、式 (2)

は質量作用速度論に従う。式 (4)(5)は式 (1)(2)(3)の
化学反応に加え、拡散も加味した微分方程式である。
Δ p、Δ nはラプラシアン を表す。

G+N → G+N +N (5)

N + P → 2P (6)

N,P → ϕ (7)

dn

dt
=

g · n
1 + β · g · n

− p · n− λ · δ ·
n

1 + p
+Dn ·∆n (8)

dp

dt
= p · n− δ

p

1 + p
+Dp ·∆p (9)

2.2 QDpy

評価関数と特徴量を設定し、QDpyを使って捕食者
被食者分子生態系を最適化した。QDpy は、最近の
Quality-Diversityアルゴリズムを Pythonで実装した
フレームワークである。ネットワーク (今回は化学反
応）と、評価関数と特徴量を入力すると、x軸と y軸
に特徴量、色で評価値を持つ三次元の図で最適化の結
果を出力する。
2.3 ミカエリスメンテン式
Michaelis-Menten equation とは酵素反応速度論の
基本式である。

v =
d[P ]

dt
=

V max[S]

Km+ [S]

Vmaxは基質濃度が無限大のときの反応速度である。
Kmはミカエリス・メンテン定数と言い、v=Vmax/2

（最大速度の半分の速度）を与える基質濃度を表す。
2.4 初期設定
初期設定として、50*50のセルに、捕食者、被食者、
草が共存することにする。全面には草が、左上の 30*30

には被食者が、左上の 10*10には捕食者がいる。初期
の捕食者、被食者の位置は上記の通り固定の条件とし、
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図 2: 被食者、捕食者、草の初期位置を示す。
変数として nの初期濃度,pの初期濃度,gの初期濃度と
それぞれの拡散係数、β、δ、γを最適化する。
3 シミュレーション結果
QDpyを使ってシグナルの自己組織化を二つの評価
関数で評価した。
3.1 実験１
t=15の時の濃度の合計を今までの時系列の中の n濃
度の最大値*セルの数で割って標準化した値を評価値
とした。βが小さい方が,被食者の初期値が小さい方
が評価値が大きい。

図 3: x=nの偏差,y=β 図 4: x=initn, y =β

3.2 実験２
評価値を t=15の時の 50*50セルの対角線上の波の
数に設定した。βが小さい方が評価値が大きい。被食者
の初期値には若干の相関が見られたが濃度の合計を評
価値に設定した場合と比べて顕著には見られなかった。

図 5: x=nの偏差,y=β 図 6: x=initn, y =β

3.3 実験３
実験１と実験２の結果を実際に検証するために、

t=15の時の被食者の濃度をプロットし,振動を形成す
るかを確認した。左二つの図は、他の８変数は固定し
nの初期値がそれぞれ 0.12,0.90の場合の図である。波
の数はどちらも６個であり、nの合計濃度も 5912,4513

であった。これらをまとめると、波の数も、濃度の合
計も nの初期値との顕著な相関は見られなかった。右
二つの図は、βの値がそれぞれ 0.0013,0.90の場合の
図である。波の数はそれぞれ 6個,0個であり、nの濃
度も 5912,18であった。これらをまとめると、βが小
さければ小さいほど、nは多く波を形成し,濃度も高く

　

図 7: nの初期値とβを変更
なる。
4 まとめと課題
今回、振動するシグナルのシミュレーションと最適
化のフレームワークを実装し、それを分子捕食者-捕食
者システムに適用することに成功した。今後は、nの
初期値やβ以外にもより良い振動システムを与える条
件を分析し探すつもりである。より複雑な分子ロボッ
トの動きを可能にするために、シグナルを増やしたモ
デルやロトカ・ヴォルテラ競争方程式などの振動ネッ
トワークも使ってシミュレーションを行い、より複雑
な自己組織化をする分子群ロボットのシミュレーショ
ンに役立てていきたい。
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