
生命の内部では、遺伝子が働いてタンパ

ク質が作られます。そして、この作られた

タンパク質が、次の遺伝子を動かすきっ

かけになって、タンパク質を作ることが多

くあります。また時としては、働いている遺

伝子を止めるきっかけになることもありま

す。このように生命の内部では、たいへ

ん多くの遺伝子やタンパク質がお互い

に関係して、生命が「生きること」ができ

るようにうまくコントロールされています。

遺伝子やタンパク質の個々の働きを明

らかにしたり、いくつかの遺伝子の関係

を明らかにする実験は様々に行われてお

りますが、人では約３５０００個の遺伝子が

あると推定されており、それらの関係は複

雑で全体の仕組みを調べることは難しい

と考えられています。しかし、最近、細胞

の中の遺伝子の働いている量を一度に

測ることのできるDNAチップと呼ばれるも

のが開発されて、ここから得られる情報を

用いて、遺伝子同士の複雑な関係が、

明らかにできるのではないかと非常に期

待されています。私たちは、コンピュータを

使って、DNAチップ実験から得られた結

果から、複数の遺伝子の関わりを調べる

研究を行っております（図は遺伝子同士

の関係を表しています）。

どのような方法で、どのような結果が得ら

れるのか、詳しく説明致しますので、ポス

ターをぜひ見に来て下さい。

コンピュータを使って複数の遺伝子の
関わりを調べよう

花井泰三／岡本正宏 九州大学大学院農学研究院出展責任者
所 属
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生命活動は正常な遺伝子の発現により

営まれます。この遺伝子の発現は転写と

いうDNA配列のコピーを作る機構に多く

を依存しています。この転写開始のスイ

ッチの役割を担うものが転写因子という

タンパク質複合体です。これらが遺伝子

のコード領域の上流領域に存在する転

写制御配列とよばれる特別な比較的短

い領域を標的として結合することにより

転写のプロセスが開始されます。この生

命活動に不可欠な短い配列を大量のゲ

ノムデータからコンピュータで見つけ出す

方法（アルゴリズム）がComputational

Biologyという新しい分野で盛んに研究

されています。これらの研究成果をいくつ

か紹介したいと思います。

コンピュータで制御配列を予測する

丸山　修 九州大学大学院数理学研究院出展責任者
所 属

D 26

日本ＤＮＡデータバンクの紹介

斎藤成也 国立遺伝学研究所集団遺伝研究部門出展責任者
所 属

生命科学のめざましい発展の基盤とし

て、DNA 塩基配列から得られる知識は

欠かすことのできないものとなっていま

す。現在では、DNA の塩基配列情報は

コンピューターネットワークを通じて世界

中の研究者が無償で入手できるシステ

ムが確立されています。そのシステムの

担い手の１つがＤＤＢＪ（図１）です。

ＤＤＢＪは、欧州の EBI/EMBL および米

国の NCBI/GenBank との密接な連携

のもと、『DDBJ/EMBL/GenBank 国際

塩基配列データベース』を構築していま

す（図２）。３つの DNA データバンクによ

る国際協調の結果、日本の研究者は自

分が明らかにした DNA 塩基配列情報

を、ＤＤＢＪを通して国際塩基配列データ

ベースに登録することが出来ます。「ゲノ

ムひろば」で紹介される数多くのゲノム

研究で明らかにされた大量かつ有益な

DNA の塩基配列情報も、そのほとんど

がＤＤＢＪを通して登録され、全世界に公

開されました。

本ポスターでは、ゲノムの塩基配列情報

がどのようなプロセスを経てデータベース

に組み込まれ研究者に提供されるか、こ

れまでどのようなゲノム DNA がＤＤＢＪを

通して全世界に公開されたか、などにつ

いて紹介します。
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生物情報データベースの検索と知識発見

佐藤賢二 北陸先端科学技術大学院大学出展責任者
所 属

現代では生命に関するさまざまなデータ

が大量に蓄積され、インターネットを通し

て利用可能になっています。たとえば、遺

伝子の配列データベースには１８００万個

ものデータが蓄えられており、さながら

Webページの爆発的な増加を見るよう

です。しかしながら、大量かつ多種多様

な生物情報データベースから、自分の求

める情報を簡単に取り出せるかというと、

そうでもありません。サーチエンジンで

Webページを探すことに例えて言えば、

いくつかのキーワードを駆使しても意図

するページが見つからないこともあります

し、検索をしている間に興味の中心が移

っていくと、また新しいキーワードを考えて

検索しなおすこともしばしばです。また、生

物情報データベースには言葉の情報や

リンク情報以外にも、配列の類似性や

相互作用の有無、発現パターンの類似

など、生物学的に意味のある関連がいく

つも考えられます。このような多種多様

な関係性をもとに、いかに適切に情報を

絞り込み、有用な関連情報を提示するか、

という問題を私たちは追いかけています。

ポスターでは、これまでの成果や、未解決

の問題について、分かりやすく御紹介し

たいと思います。
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様々な生物種のゲノム配列は国際塩基配列データベースを通して全世界に公開されます。
（ 画 像 出 典 ： 国 立 遺 伝 学 研 究 所 遺 伝 学 電 子 博 物 館
h t t p : / / w w w . n i g . a c . j p / m u s e u m / i n d e x . h t m l 、同 角谷研究室
http://www.nig.ac.jp/labs/AgrGen/epigenetics.html、水田の生き物 イネの生活
http://www2.saganet.ne.jp/mono_k/ikimono/moine06.html、国立科学博物館 微小藻
の世界 http://www.kahaku.go.jp/special/past/bisyoso/ipix/mo/3/3_5.html）

（図1）ＤＤＢＪのホームページ
（http://www.ddbj.nig.ac.jp/Welcom-j.html）

（図1）生物情報データベースの検索システム


