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生物が持つ遺伝子は、例えて言えばモー

ターや歯車のようなものです。細胞の中

にあってそれだけで様々な機能をはたし

ますが、それらが組み合わさってより複雑

な機能を実現することも多いのです。例

えばモーターや歯車などの部品が組み

合わさってスクーターができるように。

個々の部品である遺伝子が組み合わさ

った時どのような振る舞いを見せるのか、

組み合わせ方によって振る舞いはどのよ

うに変わるのか、といった問題はまだほと

んど明らかにされていません。遺伝子間

の相互作用は非線形な関係になってい

て、全体としての機能が単純に個々の

部品の機能を足し合わせたもの（線形）

にはなっていないからです。数学やコンピ

ューターはこのような非線形な現象を解

明してゆく際とても有用な道具となってく

れます。数学やコンピューターを用いて遺

伝子の振る舞いを記述・解析・予測する

研究はまだまだ始まったばかりですが、こ

れからどんどんと重要になっていく分野だ

と思われます。このポスターでは、複数の

遺伝子の非線形な振る舞いを解析・予

測する際にどのように数学やコンピュー

ターが使われているのか、どんなことがわ

かってきたのか、を紹介しています。

ゲノムの数理
～数学で理解する遺伝子の振る舞い～
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生物はみんなDNAと呼ばれる設計図を

持っていて、その設計図をもとに造られて

います。現在、その設計図全部は解読さ

れていません。

今、多くの生物学者がいろんな生物で実

験をしながら、設計図の解読をしようと頑

張っています。しかし、あまりに設計図が

複雑なので、生物を使った実験だけで解

読するのは非常に困難なのです。

そこで私達は、コンピュータの中でも実験

ができたら、もっと簡単に生物学者が設

計図を解読できるのではないか、と考え、

そのためのシミュレーションツールの研究

開発をしています。それが、Genomic

Object Net(GON)です。

GONはペトリネットという表現方法を基

本にしています。利用者は、GONを用い

ることで、まるでお絵かきツールを使用す

るような感覚で設計図のモデルを描くこ

とが出来ます。しかも、描いたモデルのシ

ミュレーションを行うことも出来ます。その

上、シミュレーション結果をただ数字が並

んだだけの結果として表示するのでは無

く、グラフやグラフィックで視覚的に表す

ことも可能です。

今後、さらにGONを改良していくことでゆ

くゆくはコンピュータの中で生物の実験

が出来るようにしたいと考えています。
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コンピュータの中に実現した生命の仕組み
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細胞や組織で営まれている生命のメカニ

ズムをコンピュータ上でシミュレートし、現

象を予測できたら。それは、生物学の研

究や創薬・治療法の開発などに大きな

変革をもたらすことが容易に想像できま

す。これは、現実の話になろうとしていま

す。特定の遺伝子を破壊したりすると、そ

の遺伝子が影響を与えている遺伝子群

の発現に影響がでてきます。cDNAマイ

クロアレイという技術を使うと、ちょうど人

工衛星から地球の変化を調べるように、

全部の遺伝子についてこの変化を調べ

ることができます。バイオインフォマティク

スは、この変化の情報から、遺伝子どうし

が作っているネットワークを推定できるの

です（図１）。この遺伝子ネットワークを解

析すると、例えば、薬のターゲットとなる遺

伝子などを見つけることができるようにな

ります。さらに、遺伝子や蛋白質などが織

り成している複雑な生命のメカニズム、

中でも、代謝、遺伝子制御、そしてシグナ

ル伝達などのネットワークをモデル化しシ

ミュレーションすることもできるソフトウェ

アも開発されています（図２）。
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現在、たくさんの生物のゲノムのすべて

の遺伝子配列が実験によって決定され

ています。これら全配列が決定されたゲ

ノムの多くは、微生物のゲノムであり、微

生物ゲノムは多くの場合丸い形（環状）

をしています。したがって、微生物では遺

伝子が円の上に並んで存在しています。

また、通常二つのゲノムを比較するには、

その配列自体を比較する方法がまず考

えられますが、この比較方法とは異なっ

て、大まかなゲノム全体を比較する方法

として、遺伝子の位置を比較する方法が

考えられます。ただし、円の上に並んだ遺

伝子の位置を比較するには、直線の上

に並んだ遺伝子の並びを比較する場合

と異なった工夫が必要となります。本ポ

スターでは、まず、環状のゲノムを遺伝子

の位置に基づいて比較する工夫を紹介

し、その方法を使って、実際の微生物の

ゲノムを比較した結果を示します。比較

した結果として、同じ位置に存在する遺

伝子群が存在すること、最も遺伝子の位

置が同じになる方向は、一つのゲノムが

二つのゲノムに複製するときにそれが開

始される位置が一致する方向であるこ

と、などが判りました。

ゲノムを遺伝子の位置から比較する
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（図1）モーターや歯車からスクーターができた。
遺伝子をいくつも組み合わせると何が起こる？

（図1）遺伝子ネットワークの解析 （図2）シミュレーションソフトウェアGenomic Object Net

（図2）遺伝子を２つ組み
合わせたら振動が起こると

数学から予測できた。


