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（E的1
　計算機の 高速化 、

コ ン パ ク ト化 、 低価格化 は 、 多 くの 科学技術分野 で 計算機 を強力 な

道具 と して 利用す る道 を開い た 。 特 に 、 可視化技術 、 シ ミ ュ レ ー
シ ョ ン 技術 を始 め とす

る計算要素技術 の 発展 は 、 計算機 を使 っ た科学 「計算科学」の 発展 を促 した 。 近年、

PSE （Probgem　So亘vjng 　Environment
， 問題解決環境）の 構築が、計算科学の 重要な課題 と

して 注 目を集めて い る。

　
一

方、ゲ ノ ム の 構造 と機能の 解明 に は、現在多大の 時間 を要 し、効率的ゲ ノム 操作技

術 の 開発が 重要 に な っ て きて い る 。 必須遺伝子 の確立 を現 実的な時間で達成す る た め に

は 、ゲ ノ ム 削減過程で 、実験で 得 られ た大量の 情報を効率 よ く処 理 しな けれ ばな らない
。

そ して 次 に どの ゲ ノ ム 部分 を欠 落 させ て い くの が最小 ゲ ノ ム 酵母作成 の ため に 最 短の 道

で あ るか を決定 して い く必 要が ある 。

　 こ の 目的の ため の 、 ゲ ノ ム 操作 の評価 ・ゲ ノ ム 構造解析 支援PSE 構築 をめ ざす試み に

つ い て 報告す る 。

（方法及び結果】

ゲ ノ ム 操作 の評価 ・ゲ ノム 構造解析 支援の PSE 構築 をめ ざ し、以 下 び）シ ス テ ム の 開発 を

行 っ て い く。

1）解析結果 の 評価 ソ フ ト　 遺伝子 の 欠 失程 度 を染色 体 図に表示す るの み で な く、最小 ゲ

ノ ム酵母作成 に関する 実験者の 意思 決定 支援を行 うシ ス テ ム の 構築を行 う。 計算機の オ

ペ レ
ー

テ ィ ン グ シ ス テ ム に依存せ ず に ネ ッ トワ
ーク 上で どこ で も結果 の 表示や入力が行

える よ うにする 。

2）効率の よい 削減の コ ン ピ ュ
ー

タ 予測 シ ス テ ム　
…

意的結論 を出す に は不 十分 な 実験 の

セ ッ トか ら、必要な実験 を設定す る実験計画法 の 技術 をベ ース と し 、 推論 に は安定性の

高い フ ァ ジ ー推論 をは じめ 、 ニ ュ
ー

ロ 、ア ニ
ー

リ ン グ法な どの ア ル ゴ リズ ム を用意す る 。
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