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はじめに

物理学の主要な「原理」は（力学，電磁気学，熱力
学，量子力学などの）教科書に記述されているように
すでに 100年以上前に分かっており，その重要性や確
実性が揺らぐことはないものと思われる．しかし，そ
の「原理」を現実問題に「応用」するには幾多のハー
ドルがあり，挑戦的な課題がいくらでも存在する．例
えば，数十年前から物理学を経済学，社会学といった
人文科学とみなされていた分野に応用することも始め
られており1，蝶がどのように飛翔するのか，細胞が
どのように変形し運動するのかということも力学や流
体力学（または統計力学）のホットなトピックスとなっ
ている2．現在でも物理学は適用範囲を広げ続けてお
り，その対象としては生物学や医学も含まれる．
医学と物理との直接的な関係という意味では，
Computed Tomography（CT）やMagnetic Resonance
Imaging（MRI）のような電磁波や放射線を使った測
定装置が思い浮かぶ．これらは医学物理の分野で重要
なデバイスであり，物理学者の関わりなしには開発す
ることが難しいものであった．ただし，現在ではソフ

トマター（アクティブマター）3やレオロジーといった
物理分野と医学との接点も生じている．これは細胞や
臓器，皮膚，血液（血流）といったものが，複雑で変
形したり流れたりする性質をもっているからであり，
ソフトマターやレオロジーの扱う対象だからである．
これらは人工臓器4や人工軟骨といった，その他の医
学的な対象に対する物理工学的な新しいアプローチと
密接に関係する．
以上のことを踏まえて，本稿では，まず物理学と医
学との関係について歴史的な観点から解説した後に，
生命現象の「階層性」について説明する．生命現象は
一番小さいレベルでは原子や分子を扱うこととなり，
その理解には量子力学が必要となる．しかし，タンパ
ク質や DNAなどの大きな分子に対しては，量子力学
ではなく古典力学や統計力学などを使って理解する必
要がある．さらに上のスケールにあたる細胞や臓器に
関しては，有限要素法5などのマクロな解析法が有効
である．このように生命現象はさまざまなスケールご
とに理解するための「原理」が異なり，それらを接続
し統合する必要があるが，これは現在でも解かれてい
ない難問である．この問題に関する様々なアプローチ
に関して説明する．最後に，近年は人工知能（機械学
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習）が画像分類（診断）や画像生成で使われることが
多いが，それをどのように研究に活用するか，また，
その際に物理学と医学の間にどのような協調的な作業
が行われうるかということに関して議論する．

1．物理学と医学の関係

現在（2024年），医学部の最新のコアカリキュラム
（令和 4年度版）において，医学生が医師になるため
に学ぶべき内容は細胞の仕組みを起点としており，化
学や物理の基礎的な項目は必須ではなくなった．この
ことに関しては医学部や薬学部に所属する物理学会員
の間で議論されており，「医学系の物理教育」という
インフォーマルミーティングにおいても議題となるこ
とが多い6．ただし，最新のコアカリキュラムにおい
て，情報や人工知能に関する教育を強化することが新
たに求められており，そこでは数学や物理のような数
理的，データ駆動的な考えが必要になるものと思われ
る．
歴史を振り返ると 16世紀から 19世紀くらいまでは
数学者や物理学者であり，かつ医師でもある著名な人
物は散見される．例えば，電気という言葉を作り，検
電器を発明したウィリアム・ギルバート（1544～1603）
や，光の干渉実験や音律などの研究で有名なトマス・
ヤング（1733～1829）は医師であった．粘性流の法則
を見つけたジャン・ポワズイユ（1797～1869），エネ
ルギーの保存則，自由エネルギーの概念を発見したヘ
ルマン・フォン・ヘルムホルツ（1821～1894）は生理
学者であった．また，有名な哲学者であるルネ・デカ
ルト（1596～1650）も解剖学を勉強しており，彼にとっ
ての学問体系は哲学や数学が入り口であり，出口とし
ては医学があった7．
20世紀に入ってからは科学の分業化が進み，物理

学者かつ医師という人物はほとんど現れなくなる．し
かし，量子力学の基礎方程式を見つけたシュレーディ
ンガーは，「生命とは何か」という本を書き，これを
読んだワトソン，クリックによる DNAの二重螺旋の
発見につながったのは有名な話である．ノーベル物理
学賞の初期の受賞者はレントゲンやキュリー夫人，ベ
クレルなど放射線物理に関連する仕事をしていた．ま
た，X線回折を結晶構造解析に応用することでノーベ
ル賞を受賞したブラック親子が所属していたキャヴェ
ンディッシュ研究所からは，タンパク質の立体構造を
X線回折で解明した，ジョン・ケンドリューやマック
ス・ペルーツらが出た．ブロッホ，パーセルは核磁気
共鳴法（NMR，Nuclear Magnetic Resonance）を発

明してノーベル賞を受賞したが，これは医療で使われ
るMRIの元となった（パーセルがその後，粘性の効
果が極端に強い細胞内の小さな生物の動きについて考
察した「低レイノルズ数の生き物」を発表しているの
も面白い8）．
現在，生物学は分子レベルでの理解がその基礎にあ
るが，そのことと物理学との関係を喝破したのがファ
インマンである．ファインマン物理9に書かれている
言葉を引用すると，“everything that living things do
can be understood in terms of the jigglings and
wigglings of atoms.”ということになる．2013年のノー
ベル化学賞の受賞者たちはまさにこの考えに基づいて
生物学を分子レベルで「計算」することを目指してい
る10．また，人体の中にある細胞や血液，臓器などの
構成要素は変形と流れを同時に伴う動きをする場合が
多く，これは物理学のレオロジー11という分野で研究
される内容となる．一方，細胞の膜などの大規模に変
形する「柔らかい」物質の性質はソフトマターという
分野で研究されてきている3．また，考える階層が異
なるが，脳の機能や意識をカオスダイナミクスに基づ
いて理解する研究12や，（ヘルムホルツ的な）自由エ
ネルギーに基づいて研究する研究も現れている13．こ
のように物理学（もしくは数学）が生物学，医学，医
療に影響を現在も与え続けている．

2．生物学的な対象にアプローチするための
マルチスケールシミュレーション

医学の対象となるのは一個の人体であるが，その病
理を考える上では分子レベルまで戻らないといけない
場合が多い．例えば新薬を開発する場合，ターゲット
となるタンパク質を同定し，それと薬（小分子や抗体）
との相互作用について理解しなければならない14．そ
のためにはまずタンパク質の構造を知る必要がある
が，これは X線結晶解析や NMRで行うのが常であっ
た．しかし，現在ではクライオ電子顕微鏡や人工知能
を用いた予測（AlphaFold15）も用いられる．その後
に薬の結合する部位を特定し，また，薬がどの程度安
定にその部位に結合するか，どれくらいの時間で離れ
るかということを知る必要がある14．その際には量子
化学計算や分子シミュレーションなどの物理的な計算
手法が非常に役に立ち，ここ数十年で新薬を作るため
の効率は上がりつつある．
一方で，生体の機能や病理を理解する上ではさらに
上の階層の現象が存在する．その代表的なものはタン
パク質間のネットワークによるシグナリング，DNA
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とタンパク質との相互作用による遺伝子発現，多数の
タンパク質が集合して液滴を作る相分離16などであ
る．そして，その集合体として 1つの細胞が存在し，
それが多細胞として集団になり，さらに異種の細胞が
結合して臓器や人体となる．このような状況を分子レ
ベルで「正確に」記述・理解するのは現在の実験技術
や計算能力では絶望的である．そこで 10数年前の京
コンピュータ（当時の世界最速のスーパーコンピュー
タ）を使ったプロジェクトでは，人体内の異なる階層
をつなぐことを最終の目的として総合的な研究が行わ
れた．その結果，京コンピュータを使うことで各階層
における計算は速くはなったが，階層間をつないで原
子から人体までを統一的に理解することは結局難問と
して残された．
ただし，近い階層間であればそれらをつなげること
は可能であり，ここ数十年でいろいろな進歩があっ
た．最も有名なものとしては，生体内の酵素反応を扱
うための QM/MM法がある．酵素反応は化学反応で
あるので，反応が起こるときには電子状態が変わる，
つまり，その際には電子を量子力学的に扱わなければ
ならない．しかし，酵素反応が起こるときは同時にタ
ンパク質も動いており，その動きを量子力学的に扱う
のは計算コストの観点から不可能である．そこで，化
学反応の部分のみを量子力学（QM，quantum
mechanics）で，タンパク質の動きは古典力学（MM，
molecular mechanics）で扱うというのが QM/MM法
である．この手法を最初に開発・応用した Karplus，
Warshel，Levittには 2013年にノーベル化学賞が贈
られた10．QM/MM法の改良は現在でも行われてい
る17．
また，その上の階層では全原子の古典力学と粗視化
された古典力学をつなげる，もしくは古典力学と弾性
体理論や流体力学をつなげるという試みもある．例え
ば，タンパク質の構造サンプリングを加速させるため
に，全原子のモデルと粗視化されたモデルを相互作用
させて，粗視化モデルの「高速な動き」を利用して全
原子モデルのサンプリングを加速するmultiscale
enhanced samplingという手法がある18．また，経路
に沿った自由エネルギーやキネティックス（速度論）
を計算する場合は，構造変化を記述する集団座標と全
原子モデルの運動を結合させるストリング法19や重み
付きアンサンブル法20といった手法がある．階層が異
なるが，多細胞の動きをシミュレートする際には統計
力学に基づくセルラーポッツモデルが使われることが
ある21．この場合も細胞がある化学物質を放出し，そ
れによって細胞の動きも駆動されることから，セル

ラーポッツモデルと化学物質の動き（反応拡散方程式
でモデル化されることが多い）を結合させて解くとい
うマルチスケールなアプローチがとられる21．このよ
うな手法をさらに発展させることで，医学的な対象に
も数理的に迫っていくことができるだろう．

3．人工知能の活用と物理学との関係

2024年 7月現在，世の中は第 3次 AIブーム（一部
の識者によると第 4次 AIブームに入ったとも言われ
ている）の渦中にある．ここ数年の AIに関するホッ
トなトピックスとしては，ChatGPT（特に GPT4以
降）や Stable diffusion（拡散モデル）などの文章や
画像の生成 AIがあり，その発展として，直近では動
画生成 AI（Sora，Luma，Gen-3など）や音楽生成 AI
（Suno-AIなど）なども急速に進歩している．これら
は研究や実務にも速やかに展開されており，状況は目
まぐるしいものがある．
また，教育の現場も大きく変わってきており，国内
では AI戦略 2019に基づいて AIリテラシーの授業を
行う大学も増えてきている．特に医学部においては上
で述べたようにコアカリキュラムの改定で情報技術を
習得することの重要性が述べられており，これにはも
ちろん AI教育も含まれる．日本医科大学でも 2021
年から AIリテラシー授業を開始しており，臨床医に
よる AI研究に関する授業，AIプロダクトに関する
授業，富士フイルムによる企業の AIへの取り組み，
などを AIリテラシーの授業でとり扱っている22,23．
一方で物理学と人工知能の関係はどうなっているだ
ろうか．もちろん物理学も一種のデータサイエンスで
あるので（実験データがないと何もできない場合が多
い），人工知能をツールとして取り入れるのは自然で
あり，必然でもある．例えば，ヒッグス粒子やブラッ
クホールといった非常に基礎的な物理現象に関して
も，人工知能（機械学習）の手法を用いて解析が行わ
れている24．高機能性の材料や生体分子などを扱う場
合は，複雑なデータを大量に扱うことが常であるの
で，人間が解析することはほぼ不可能であり，機械学
習に解析を任せなければならない．
機械学習といえば，近年はニューラルネットワーク
が使われることが多いが，数多くのパラメータを含
み，また，学習にも時間がかかる．そこでパラメータ
が少なく，学習のプロセスを必要としない多様体学習
（manifold learning）を使うことも有効である．われ
われは多様体学習の一種である拡散マップ（diffusion
map）をいろんな系に適用した．例えば，ミニタンパ
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ク 質 の chignolin20や protein-G25，ま た，Xanthine
OxidoReductase（XOR）の開口部26などに適用する
ことで，タンパク質の動きの低次元表現を得ることが
できた．特に chignolinに対してはその低次元表現が
グリシンの 2面角とよく相関することを見出してお
り27，構造変化に重要な部位を機械学習によって抜き
出すことができた．また，他の手法である緩和モード
解析28と拡散マップの結果が相関することも見出して
おり，これは一見異なる手法間のつながりを示唆する
結果となっている．また，生体系ではないが，拡散マッ
プをサッカーの時系列にも適用しており，その結果，
試合が切り替わる遷移状態で選手がどのように分布す
るかということを可視化することにも成功した29．
また，筆者らは拡散マップや他の低次元空間への縮
約の方法（例えば time-lagged autoencoder30）をタン
パク質や細胞ダイナミクスにも適用しているが31，そ
の際の問題として，低次元自由度が何を意味するかが
分かりにくいという問題がある．また，医療データの
問題とも関連するが，画像データをサンプル数以上に
生成したいという要望もある．そのような問題に対し
ては生成 AIの手法が有効であり，具体的には変分
オートエンコーダ（VAE）や敵対的生成ネットワー
ク（GAN）を用いることが望ましい32．現在はセルラー
ポッツモデルなどの単純な細胞モデルに VAEや
GANを適用しているが，最終的には実験で撮影され
る細胞動画であったり，形成外科などにおける手術動
画に生成 AIの手法を適用することで，その本質的な
低自由度空間を抜き出すとともに，新たな画像データ
を生成することで，細胞ダイナミクスの多様性を理解
したいと考えている．
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