
１細胞で１個体を形成する単細胞生物

である大腸菌は、動物体内だけでなく、

土壌、海中、淡水中、さらには熱帯から冷

帯まで様々な自然環境下で生きることが

できます。大腸菌ゲノムには約４０００個

の遺伝子がありますが、これらが一度に

働いている訳ではありません。様々な自

然環境に応じて、巧みに働かせる遺伝子

を変化させることで適応し、生存している

のです。しかし、４０００遺伝子が選択され

る仕組みの全体像はよく分かっていませ

ん。働く遺伝子の選択は、主として始め

の反応、RNAポリメラーゼによるメッセン

ジャーRNA合成（転写）で行われ、転写

因子と呼ばれるタンパク質が、環境変化

を感知して、RNAポリメラーゼの働きを促

進、抑制することが分かってきました。大

腸菌は約２５０個の転写因子を持ってい

ますが、無数に存在する自然環境変化

に対する遺伝子の選択は、この限られた

仕組みでどうのように行われているので

しょうか。私たちは、遺伝学、分子生物学、

生物化学的手法を用いて、じつに巧妙

に行われる大腸菌ゲノム４０００遺伝子選

択の全体像（遺伝子発現ネットワーク）

の理解を目指し研究を行っています。

大腸菌の遺伝子発現ネットワークを解明する
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タンパク質のネットワークを解析するための
データベースBRITE

五斗　進 京都大学化学研究所バイオインフォマティクスセンター展示責任者

細胞（生物）は、様々なタンパク質が協

力して働くことによって生きています。協

力して働くというのは、タンパク質が別の

タンパク質やその他の化合物と相互作

用しているということです。相互作用の

情報をゲノムだけから明らかにするのは

不可能なので、ポストゲノムプロジェクト

としてタンパク質間相互作用を網羅的

に抽出してくる実験技術が開発されて

きました。その結果、膨大な相互作用の

データが蓄積されつつあります。しかし、

これらが本当に意味のあるデータなの

か、意味のあるデータだとしたらどのよう

にしてその意味を調べればよいのかと

いったことは、これからの課題として残さ

れています（図１）。

私たちは、相互作用しあっているタンパク

質の関係を収集し、それから「タンパク質

が細胞内でどのようなネットワークを作っ

て働いているのか」をコンピューターで調

べるためにBRITEというデータベースを

作っています。図２は、新しく分かった相

互作用の情報を既知のネットワークに重

ね合わせたものです。新しい相互作用に

含まれるタンパク質が○で示されていま

す。どんなやり方で、どんな知識を調べる

ことができるのかを、ぜひポスターを見な

がら質問して下さい。
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私の名前は枯草菌。「かれくさきん」じゃ

なくて「こそうきん」と読んで下さい。１ミリ

の千分の一くらいしかない単細胞生物な

ので、みなさんの目に触れることはないで

しょう。でも私の仲間達は善悪両面で人

間と関わり合いが深く、例えば食品生産

に用いられる納豆菌や、生物兵器として

悪用される炭そ病菌は有名です。実は私

も関係者の間ではよく知られた存在なの

です。私は生活が苦しくなると“胞子”と

なって長期間眠ったまま厳しい環境に耐

えることができます。胞子は食品や医薬

品の製造工程で殺菌されず生き残るこ

とがあり、製品を腐敗させるため厄介者

扱いされています。そんな私の生き方に

研究者達が興味を持ち、１９９７年に私の

全ゲノム塩基配列が明らかにされました。

私のゲノムには約４千種類の遺伝子が

あるそうです。研究者達は、それぞれの遺

伝子がいつどのような状況で働くのか、

何のために必要なのか明らかにするた

め、最先端技術を使って調べています。

展示会では枯草菌研究グループの先生

達が私のゲノムに秘められた謎について

説明してくれるので、きっと面白いお話が

聞けると思います。

枯草菌解体新書２００３
～細菌ゲノムに秘められた驚異のメカニズム～

高松宏治 摂南大学薬学部展示責任者
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線虫の一種であるシノラブディティス・エ

レガンス（略してC.エレガンス）は、土の

中に住んでいる長さ1ミリほどの生物で

す。1998年に動物として初めてゲノム全

塩基配列が決定されて以来、C.エレガン

スはゲノム研究のモデル生物として最先

端を走り続けています。線虫C.エレガン

スの姿かたちは私たち人間とは似ても似

つきませんが、ゲノム配列を比べてみると

遺伝子のレベルでは私たちと共通した部

分がたいへん多いことが明らかになって

きました。それぞれの遺伝子の役割を調

べるために、私たちはRNAi法という技術

で遺伝子の機能を破壊し、発生過程に

どのような影響がでるかを調べています。

それぞれの遺伝子が発生過程のいつ・

どこで・どのような機能を果たしているの

かを網羅的に調べることにより、ゲノムの

なかに書かれている発生のプログラムが

明らかになってくるのです。このような線

虫を使った研究は、私たち人間の発生の

しくみの理解にも役立っています。

線虫のゲノムから探る発生のしくみ

杉本亜砂子 理化学研究所発生・再生科学総合研究センター展示責任者
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（図1）枯草菌の位相差顕微鏡写真

（図2）RNAi法による遺伝子機能解析

（図1）C.エレガンスの成虫

（図１）相互作用からの知識抽出 （図2）新しい相互作用を既知のネットワークに
重ね合わせた例
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