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教えます！ハエの設計図
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ショウジョウバエはお酒や果物に集ま

る、赤い目をした体長数ミリの小さなハ

エです。お酒の好きな架空の動物

「猩 （々ショウジョウ）」の名前がついて

います。飼いやすく、世代交代期間が

短いので、生物のからだ作りの仕組み

を知るための遺伝学的研究に使われて

きました。その結果、ヒトとショウジョウ

バエは見た目がずいぶん違いますが、

からだを作る上で働く遺伝子の基本的

なものは驚くほど共通していることが現

在では知られています。あなたのからだ

を作るためにはたくさんの情報が必要で

す。どこが前でどこが後ろ？ 腕や足は

どこから生えていますか？ これらの情

報はもちろんゲノムDNAに書かれていま

す。ヒトもショウジョウバエも全ゲノム

DNA配列は既に決定されましたが、ゲノ

ムDNAのどの部分が大事なのかを知る

ことは簡単ではありません。ショウジョウ

バエを使った沢山の遺伝学的研究から

明らかになってきたゲノム上に書かれた

ハエの設計図を皆さんにお見せします。

そして私たちの研究室で取り組んでい

るショウジョウバエのからだ（気管、足、

神経）作りのメカニズムの研究成果を

ご覧ください。

私たち脊椎動物は脊索動物門の一員

です。この動物門にはホヤなどの尾索

類とナメクジウオなどの頭索類が含まれ

ます。この3群の動物には、脊索や背

側神経管など、それ以外の動物にはみ

られない多くの共通点があり、約5億年

前に共通の祖先から進化したものと考

えられています。さらにその前には、この

脊索動物の仲間は、ウニなどの棘皮動

物とギボシムシなどの半索動物との共

通祖先から分岐してきました。これらの

動物はみな、卵から発生するときに最初

にできる原腸の入り口が肛門になる後

口動物で、昆虫や線虫など前口動物と

は系統学的に大変かけ離れたグループ

です。

こうした進化の歴史を踏まえながら、脊

椎動物の体ができるしくみを他の動物

と比べることによって、その起源を探っ

ています。それぞれの動物のゲノムが解

読され、体が作られるときにはたらく多く

の遺伝子を動物間で比べることができ

るようになってきました。脊椎動物もホ

ヤのオタマジャクシ幼生も、よく似た遺

伝子が同じような場所ではたらくことに

よって、よく似た形になります。私たちは

脊椎動物の体をつくる遺伝子プログラ

ムの起源をギボシムシに求めることがで

きるかもしれないと思っています。

私たち脊椎動物の祖先はどんな生き物？
―背骨をもたない親戚たち
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動物園や水族館へ出かけると、いろい

ろな模様の動物がいることに気がつき

ます。動物たちの模様、たとえばシマウ

マのシマシマは、いったいどのようにして

作られるのでしょうか？ 「シマウマ模様

をつくるシマシマ遺伝子」というような便

利なものがあって、これが働くとみんなシ

マシマになる、というような単純なお話

では、どうやらないようです。模様がで

きる過程では、たくさんの細胞、分子が

複雑に絡み合っていることが予想されて

います。そのうちのひとつの遺伝子の正

体がわかっただけでは「どうやって模様

ができるか」という説明にはなかなかつ

ながらない、というのが現状です。模様

パターンのつくりかたを知るためには、

いろいろな構成要素の間に働く相互作

用について考える必要がありそうです。

我々の研究グループでは、「胚発生にお

ける位置情報は反応拡散波によって作

られる」というアラン・チューリングの仮

説に基づき、（1）動物の体における反

応拡散波の発見、（2）反応拡散波を構

成する分子メカニズムの同定、（3）反

応拡散波が形態形成を制御しているこ

との証明、を目指し、理論解析と実験

を組み合わせて研究を進めています。

シマシマもようのつくりかた
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現在、さまざまな生物種のゲノムや遺伝

子の塩基配列が次 と々決定され、デー

タベースとして公開されています。また、

個々の遺伝子の生体内での機能や病

気との関連なども精力的に研究されて

おり、その成果は論文という形で蓄積

されています。私たちの研究室では、単

なる塩基の羅列である配列データや、

人の言葉で書かれた（コンピュータには

理解できない）論文の文章の中から、

有用な情報や新しい知見を自動的に抽

出するための情報科学的手法の開発を

行っています。今回は、ゲノム配列から

の新規遺伝子の予測法と、論文からの

遺伝子機能に関する情報の抽出法に

ついて紹介します。

ゲノム配列からの遺伝子の予測では、

遺伝子領域に出現する塩基の頻度情

報が用いられます。また、論文からの遺

伝子機能に関する情報を抽出するには、

遺伝子の名前と機能を表す単語が同

時に使用される（共起）頻度が用いられ

ます。どちらも配列や単語の頻度情報

を用いることで、確率・統計の手法に

より予測や抽出を行うことができます。

ここでは、このような確率・統計を使っ

たバイオインフォマティクスの研究につ

いて具体的に説明します。

確率統計を使って遺伝子を探そう！
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（図1）シマシマ模様の例（シマウマ）

（図２）チューリング・パターンのシミュレーション


