
ゲノムの解読や遺伝子の解析にはコン

ピュータソフトウエアが必要だといわれま

す。どのような場面で「計算」が必要なの

でしょうか？ たとえばヒトゲノムは約３０億

個の文字から成り立っていますが、文字

をすべて解読するには、ゲノムを細かい

数千万個の断片にして、それから繋ぎ合

わせてゆきました。実はこの繋ぎ合わせる

作業は結構大変で、自動化するため、い

ろいろと計算方法を工夫します。たとえば

グラフ構造という数学の手法が巧みに使

われます。それから、長さが数千の遺伝子

配列を、非常に長いゲノム配列の中を探

すのも時間がかかる作業です。高速で見

落としがない方法を考えようとすると、確

率論とアルゴリズムを組み合わせた設計

方法が必要になります。さらにゲノムから

読み取られる遺伝子の振る舞いを一度

に観測できる装置の出現で、数万個の

遺伝子の様子も追跡できるようになりま

した。数万個パラメータ（遺伝子）を処理

できるデータマイニングという統計学の拡

張が使われます。このようにゲノム解読

には、さまざまな数学や計算の考え方が

使われますが、基本的となる考え方をやさ

しく紹介しようと思います。

ゲノムを解読するには、
どんな計算が必要なのでしょう？

森下真一／土井晃一郎／瀬々　潤 東京大学大学院情報生命科学専攻展示責任者
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タンパク質が結合するDNAパターンを
コンピュータで予測する

丸山　修 九州大学大学院数理学研究院展示責任者

タンパク質は、生物の生命維持活動に

おいて重要な役割を担っています。

生成するタンパク質の選択や調整は、タ

ンパク質の複合体(タンパク質が複数集

まって形成された分子機械)がDNA配列

の特定の領域に結合するというメカニズ

ムに大きく依存しています。

このことを単純化して考えると、タンパク

質複合体が選択的に特定の領域に結

合することは、生物の多様性を作り出す

「切り替えスイッチ」と捉えることが出来

ます。

しかしながら、これら結合領域の特徴とし

て、組み合わせ的要素や曖昧さがあり、

理解するにはなかなか手強い相手であり

ます。また、現在、様々な生物種のゲノ

ム配列が決定され、大量の配列がデー

タベースに蓄積されつつありますが、先

ほどの結合領域を一つ一つ生物実験で

決定することは可能ですが非常に手間

がかかります。この現状への対応策とし

て、コンピュータを用いて、結合領域のパ

ターンを特定し結合領域の候補を絞り込

む方法が考えられます。

会場では、コンピュータを用いた結合領

域予測手法の意義と困難さについて紹

介します。

D 29

私達は生物の身体の中でおきている

様々な生命現象をコンピュータの中で表

現することにより、現在の生物実験をよ

り効率的に進めるお手伝いができればと

思い日々研究を行っています。現在多く

の研究者達がこれを実現するためにたく

さんのツール(バイオシミュレーションツー

ル)を作成していますが、我々は「誰もが

簡単にシミュレーションができる」ことを目

指した、「Genomic Object Net」と呼ば

れるツールを使用しています。

今回は細胞が増えていく(細胞周期と細

胞分裂)様子や、ショウジョウバエなどの

神経が作られる(細胞分化)様子をモデル

化してみました。現在、哺乳類生物の癌

研究分野においては「細胞周期制御異

常」が発癌と悪性化に繋がると言われて

いるくらい「細胞周期」の研究が注目を

集めています。よって細胞周期の研究が

進めば、癌治療の役に立つでしょう。また、

私達の身体が出来る過程の謎を解き明

かすためには、細胞分化の研究が重要

であると考え、研究を進めております。

コンピュータによる生命現象の表現
～バイオシミュレーション～

松野浩嗣 山口大学理学部自然情報科学科展示責任者
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ゲノム情報を解析する

ゲノム情報を解析するはたらくゲノム-タンパク質

ヒトゲノムは、A、C、G、Tの4種類の塩基

が、30億個も一列に並んだ文章にたとえ

られます。

このたった4つの文字で出来上がった長

いこの文章には、ヒトのからだを形作るた

めに必要な全ての情報が記されている

と考えられています。今回、ヒトゲノムプ

ロジェクトは、この文章の文字の並びを

明かにすることに成功しました。そして、

次の目標は、この文章に書かれている内

容を理解することです。

その手始めに、この文章の中から、遺伝

子について書かれている箇所を取りだそ

うとする試みが行われています。なかで

も、タンパク質を作りだす遺伝子は、から

だ作りの部品や道具になるとても大切な

情報なのです。

現在、世界中の研究者が、ゲノム配列か

ら遺伝子を探しだす研究に取り組んでい

ます。ところが、ゲノム配列の並びは、で

たらめに見え(上図)、この文章の解読方

法は、未だ謎の部分が多く残っています。

ここでは、世界の第一線で活躍している

日本の研究者が集まり、ゲノム文章の解

読方法を明かにしようとするプロジェクト

を紹介します(下図)。そこでは、その解読

方法を使って、ヒトゲノムから、タンパク質

を作りだす遺伝子を余すところなく発見

しようとしています。

ヒトゲノムには、
どんな情報が潜んでいるのでしょうか？

矢田哲士／後藤　修 京都大学大学院情報学研究科展示責任者
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