
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の塩基配列情報はインターネッ

ト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。

日本ＤＮＡデータバンクの紹介

DDBJ 国立遺伝学研究所生命情報DDBJ研究センター展示責任者
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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

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。
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タンパク質の最もポピュラーな機能は、

比較的小さな化合物（低分子化合物）

が変化する反応を触媒することです。こ

の機能を発揮するために、タンパク質は

低分子化合物と結合しなければなりませ

ん。タンパク質に結合する化合物は基質

と呼ばれ、身近な基質の例として薬を挙

げることが出来ます。

基質、すなわち化合物は複数の原子の

結合により構造が決定されます。

ある基質の構造を入力し、もしデータベー

ス内に類似の構造を持つ化合物を見つ

けたら、類似化合物もまた基質になるか

もしれません。

つまり、ある薬の構造を入力し、類似の

化合物を見つけることが出来たら、それは

薬になるかも、さらには、より効き目の高

い薬になるかもしれません。

私たちは、化合物の構造を「分子グラフ」

という表現形でモデル化し、生体内の化

合物（基質）の性質を有効に利用した高

速な探索手法を開発しました。

どのような生体内化合物の性質を利用

するのか？さらに、どのような探索手法を

するのか？ぜひポスターにいらして質問

をして下さい。

データベースから類似化合物を高速に見つける！

展示責任者
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遺伝子の形成するネットワークから
その機能を探る

松田秀雄 大阪大学大学院情報科学研究科

京都大学化学研究所

展示責任者
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馬見塚　拓
展示責任者所属

展示責任者所属

展示責任者所属

展示責任者所属

現在、数多くの生物のゲノムから、遺伝

子に関するデータが大量に得られつつあ

ります。しかし、多くの遺伝子については、

それらが生体内でどのように働いている

のか、分からないままとなっています。この

対策として、遺伝子の機能に関するデー

タをうまく整理することが重要です。

遺伝子は互いに作用しあって、巨大な遺

伝子ネットワークを作り上げています（図

１は生体内の代謝ネットワークのごく一

部を表しています）。私たちは、このネット

ワークを解析することによって、遺伝子の

機能、ひいては生体システムの解明を目

指しています。

これにはまず、ネットワーク中で互いに強

く影響を及ぼしあっている遺伝子同士

が１つのグループにまとまるように、遺伝

子の分類を行います（図２）。こうして遺

伝子を整理することによって、遺伝子の

機能予測が容易になることが期待され

ます。

私たちは、コンピュータを使うことによって、

遺伝子のグループ分けに適切な基準や、

そのための手法について、日々研究を進

めています。実際にどのような解析を行っ

ているのか、是非ポスターを見ながら質問

してみて下さい。

（図1）糖の分解を行う代謝ネットワークの一部

（図２）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 http://www.nig.ac.jp/museum/index.html、
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/Welcome-j.html）

（図2）遺伝子の
分類の例
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ゲノム情報を解析する


