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すべての生物は遺伝子の中に必要な情

報を蓄えているといわれています。この場

合、情報とはいったいどのようなもので、

またそれらはいったいどのようにして取り

出され、使われているのでしょうか。遺伝

子はDNAという物質からできていますが、

情報が取り出されるときには、まずDNAと

非常によく似た（でも少しだけ違う）RNA

という物質がつくられることが分かってい

ます。つまり生物は必要な情報をまず

DNAからRNAという別の物質へと移しか

えるようなのです。では数万種類にも及

ぶ莫大な情報量の中から、生物はいった

いどのようにしてその時に必要な情報の

みを取り出すことができるのでしょうか。

実はこの問題の答えはまだよくわかって

いません。私たちは酵母を利用して、この

問題に挑戦したいと考えています。酵母

はビールやパンの製造にも使われている

私たちにとってはとても馴染み深い生き

物ですが、研究の最先端でも大活躍して

います。このゲノムひろばでは、私たちが

どのような方法で情報が取り出されるし

くみを調べようとしているのかについて、

分かりやすくお話ししたいと思います。
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ヒト疾患モデルとしてのメダカ：
比較ゲノムの視点から
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ヒト全ゲノム配列の決定はほぼ終了した

が、どのような遺伝子がいつどこでどのよ

うな役割をはたすのか、不明な部分がま

だ多い。そのゲノム内の遺伝子領域や

調節領域の同定がまだ終了していない

ためである。それを解明するにはマウスや

小型魚類ゲノムとのゲノム比較がもっと

も堅実で実り多い戦略である。とりわけ

蛋白質がコードされていない領域を比較

して、そこで相同性のある配列を見い出

すことにより、新たな機能領域の候補を

見い出すことが期待されている。このため

フグ、ゼブラフィッシュ、メダカなどの小型

魚類のゲノム学が進展し、我が国ではメ

ダカのゲノムプロジェクトが進行している。

メダカの遺伝子のほとんどがヒトの遺伝

子と相同な遺伝子であると予測されてい

るから、メダカから遺伝的な変異体をとれ

ば、ヒトの遺伝病にたどりつくことも可能

である。メダカを使う利点は多数の変異

体を大規模に分離できることである。この

変異体の網羅的解析がヒトゲノムの知

識を豊かにすることは間違いない。メダカ

でも多数の変異体が分離されている。ま

た変異の原因遺伝子も同定されている。

たとえばヒメダカ（図参）の原因遺伝子 b

のポジショナルクローニングで新規の１２

回膜貫通タンパクが発見され、これはヒト

のアルビノ４型疾患の責任遺伝子と相

同である。メダカのウロコ欠損変異株の

原因遺伝子が哺乳類では毛を作る遺伝

子 ectodysplasin-A receptor であった

という発見も続いている。これらはメダカ

の変異体がヒト疾患モデルとなることを

意味している。
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細胞膜を貫通しているタンパク質（膜貫

通タンパク質）は、細胞内外の物質輸送、

シグナル伝達など、生命活動にとって重

要な役割を果たしています。膜貫通タン

パク質の構造は非常に簡単で、細胞膜

を貫通している部分（膜貫通セグメント）

とそれをつないでいる部分（ループ）の2

つから構成されています。私たちは膜貫

通セグメントの数と位置を高精度に予測

するシステムを開発しました（図１、

ConPred）。また、最近の私たちの研究

により、膜貫通タンパク質の機能とルー

プの長さが密接に対応していることが分

かってきました（図２）。言い換えれば、

「ループの長さが似ていれば、機能は同

じである」ということです。

近年、100種類以上のゲノムが解読され、

コンピュータによる膜貫通タンパク質の

機能同定がなされています。その中で、

私たちの研究室では、解読された全ゲノ

ム配列から膜貫通タンパク質を予測し、

ループの長さの特徴を利用して、それら

の機能分類・同定を試みています。

ループの長さでピタリとあたる、
膜貫通タンパク質の機能
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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、薬

や環境などの影響を予測できたら、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。

DNAチップという技術を使うと、ちょうど人

工衛星を使って地球上の気象や生物の

分布を調べるように、全部の遺伝子につ

いてこの遺伝子の発現情報を得ること

ができます。バイオインフォマティクスの

研究により、何千もの遺伝子の発現の

変化をコンピュータで解析して、遺伝子ど

うしが作っているネットワークを推定でき

るようになりました。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、代謝系、遺伝子制

御、そしてシグナル伝達などのネットワー

ク情報を統合化することにより生命のシ

ミュレーションに迫ろうとしています（図１、

図２）。

バーチャル細胞のシミュレーション
―コンピュータの中に実現した遺伝子ネットワークと代謝メカニズム―

宮野　悟 東京大学医科学研究所ヒトゲノム解析センター展示責任者
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（図2）さまざまなヒメダカ変異体（島田敦子原図）

（図1）酵母は生育条件によって異なる遺伝子が働き、
色も形も変化します

（図2）遺伝子から情報が取り出されるしくみに関する
私たちのモデルです

（図1）
江戸時代の
ヒメダカ
（梅園図譜）

（図1）膜貫通セグメントの数と位置を高精度に予測
するシステムConPred
(http://bioinfo.si.hirosaki-u.ac.jp/̃ConPred/)

（図2）4本型膜貫通タンパク質である
“Gap junction”、“Receptor”では、ループの長さ
の特徴が異なっています。

（図2）アポトーシス（細胞死）のシグナル伝達系のシ
ミュレーション

（図1）赤芽球のヘム・鉄の代謝シミュレーション
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