
遺伝子は互いに作用しあうことでネット

ワークを形成し、個々の遺伝子はその

中で各自の役割を果たしています。例と

して、図１は生体内で糖の分解を行う

代謝ネットワークの一部を表しています。

ここに含まれる遺伝子はごく少数です

が、実際にヒトゲノム全体では遺伝子の

数は３万個以上あると言われており、そ

の働き全てを解明することは非常に困

難な問題です。

私たちは、コンピュータを使って遺伝子

のネットワークを解析する事で、遺伝子

の働き、ひいては生体システムの解明

を目指しています。一つの方法として、

ネットワーク中で互いに強く作用しあっ

ていると考えられる遺伝子同士が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）。依然として多くの

遺伝子の働きは未知ですが、こうして遺

伝子を整理することによって、遺伝子の

働きを予測することが容易になることが

期待できます。

このように、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。

遺伝子の形成するネットワークから
その機能を探る
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（図1）糖の分解を行う代謝ネットワークの一部 （図２）遺伝子の分類の例

近年ヒトとマウスのゲノム配列がほぼ解

読されました。それらを比較することによ

り、互いのゲノムが似ている部分と似て

いない部分に分けることができます。似

ている部分は、ヒトでもマウスでも共通

に重要なので、その後の突然変異から

守られ、進化的に保存されてきたと考え

られます。共通に重要な部分とは、たと

えば遺伝子部分です。一般に遺伝子の

中でもタンパク質の構造を指令する部分

は、良く保存されていることがわかってい

ます。これは、生物種が変わっても、作

られるタンパク質の機能はそれほど大き

く変化してはならないためです。その一方

で、遺伝子はいつどこで発現するのか

（スイッチがオンになるのか）が精密に制

御されています。この制御は主に転写因

子と呼ばれる一連のタンパク質がDNA

に結合することによって行われています。

この制御配列をコンピュータで見つける

ことは非常に難しいのですが、ヒトとマウ

スなど複数の生物のゲノムを比較して似

ている部分を探すことにより、簡単に行

える場合があります。今回私たちは、そ

の比較を簡単にできるツールを用意しま

した。ぜひあなたも、どの部分が似てい

るのかを探し出し、制御配列の発見に

一役買ってください！

比較ゲノムによる遺伝子制御配列の発見
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タンパク質は20種類のアミノ酸からなる

物質で、様々な機能を生体内で果たし

ています。このため、生命の仕組みを理

解する上でタンパク質の機能を理解する

ことは不可欠です。そして、タンパク質が

細胞の中で機能するときは主に、様 な々

分子、特に他のタンパク質と互いに結

合（相互作用）しているため、新しく見つ

かったタンパク質が既にその機能を知ら

れているタンパク質と相互作用すること

がわかると、新しいタンパク質の機能を

推定する上での重要な手掛かりになりま

す。一方、既に機能がわかっているタン

パク質にとっても、新しい相互作用の相

手が発見されたことになります。つまり、

新しく見つかったタンパク質のあるところ

でも、既知のタンパク質は機能できるこ

とがわかります。

そこで私たちは、相互作用するか否かが

わかっているタンパク質の組のデータを

用いて、まだわかっていないタンパク質が

どのタンパク質と相互作用するかを推定

する情報技術の研究を行っています。相

互作用するか否が既にわかっているタン

パク質の情報を利用して、どのように未

知のタンパク質に対する推定を行うのか

について、デモを交えて説明いたします。

タンパク間相互作用予測システム

阿久津達也
京都大学化学研究所

バイオインフォマティクスが
切り拓くゲノム研究

E35

展示責任者

展示責任者所属

Memo




