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本講義のねらい 

• ゲノムインフォマティクスのおもな手法を理解
する 

• ゲノム解析の中でのゲノムインフォマティクス
の意義を理解する 

• ゲノムインフォマティクスの創薬などの応用面
での可能性を考察する 



ゲノムインフォマティクスとは 

• インフォマティクスとは情報学のこと 
• 技術の進歩によりＤＮＡ塩基配列やマッピン
グなどの膨大な情報が生産されている 

• それらの情報を整理し、再編成し、解析して
新たな知識を獲得する必要がある 

• 分子生物学の知識に加えて情報工学、知識
工学、統計学などの技術が必要 



ゲノムデータベース 
• ゲノム解析によって得られ

た膨大なデータを集積した
データベース 

• ＤＮＡ塩基配列、アミノ酸配
列、染色体上の位置、遺伝
子発現などさまざまな情報
を格納している 

• はじめは個別のデータベー
スとして開発されたが、次
第に統合データベースとし
て整備 

• インターネットを利用した検
索が可能なものが多い 

塩基配列 

文献情報 

遺伝子位置情報 遺伝子発現情報 

アミノ酸配列 



塩基配列データベース 

• DNAの塩基配列を格納したデータベース 
• 当初はフラットファイルの形式で整備された 
• Genbank（アメリカ）、EMBL（EU)、DDBJ（日
本）の３つのデータベースがあり、毎日データ
を交換している 

• 現在では各研究者がデータを提出するシス
テムになっている 

• 種単位のシーケンス決定が相次ぎ、塩基配
列の登録数は幾何級数的に増加している 
 



塩基配列データベースのデータ例 
（ブタ 甲状腺ホルモン受容体α ｍＲＮＡ） 

アセッション番号 
キーワード 

文献情報 

アノテーション 

材料 

アミノ酸配列 

塩基配列 

生物種 

タイトル 



塩基配列の登録数の推移 



アミノ酸配列データベース 

• 人手でデータを収集、入力しているものが多
い 

• SWISS-PROT, PIR, PRF/SEQDBなどがあ
る 

• アミノ酸配列をファミリー分類しているデータ
ベースや、アミノ酸ドメイン、アミノ酸モチーフ
のデータベースもある 
 



アミノ酸ドメインとアミノ酸モチーフ 

• タンパク質の構造や機能に関して、特異的な
アミノ酸配列 

• ドメインとはアミノ酸の鎖が折りたたまれてひ
とまとまりになっている領域 

• 既に決定されたタンパク質の立体構造から推
定される 

• モチーフとはタンパク質の機能に関連してい
ると考えられるアミノ酸配列 

• In vitroの実験結果などから推定される 



遺伝病データベース 
• ヒトの遺伝子、遺伝病をカタログ化した    
ＯＭＩＭが有名 
 



遺伝子発現データベース 

• いつ、どの組織でどの遺伝子が発現しているのか
をデータベース化したもの 

マウスアトラスの表示例 
 
  遺伝子 Ｐａｘ３ 



マウスゲノムデータベース 

• おもにマウスゲノム上の遺伝子の位置を収納
したデータベース 

• 現在ではマーカー情報や遺伝子カタログ、遺
伝子発現情報などを含めた統合データベー
スとして運用されている 

• Ｊａｃｋｓｏｎ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙが運営している 



ＭＧＤ検索例 

染色体番号 
連鎖地図 

その他の 
情報への 
リンク 

染色体上の 
おおまかな 
位置 



ヒトの統合データベース 

• ＬｏｃｕｓＬｉｎｋとＧＤＢが
有名 

• 遺伝子機能、染色体上
での位置表示、塩基配
列、アミノ酸配列、ＯＭＩ
Ｍ、他の動物種でのホ
モロジー遺伝子などへ
のリンクを持っている 

ＭａｐＶｉｅｗｅｒの表示例 

ＴＨＲＡの遺伝子領域 
３０ＫＢにエキソン１０個 



アライメント 

• 良く似た配列を並置することをアライメントという 
• 配列間の関係が良くわかるように並べないといけ
ない 

• たくさんの配列を一度に並べることをマルチプルア
ライメントという 

• 配列全体を並べることをグローバルアライメント、
配列の一部を並べることをローカルアライメントと
いう 



マルチプルアライメントの例 



ホモロジーサーチ 
• データベースの中から良く似た配列を探し出すことを
ホモロジーサーチと呼ぶ 

• 厳密だが時間のかかるＦＡＳＴＡと、検索時間の早い
blastなどのプログラムがある 



パスウェイ解析 

• 生体内の物質の代謝過程を図示したり、検索したりで
きる 

• おもに酵素を中心に記述されている 
 

物質A 

物質B 

物質C 

酵素B 

酵素A 



パスウェイの例 
（ｇｅｎｏｍｅｎｅｔ 脂肪酸の生成） 



ＲＮＡの２次元構造予測 

• 塩基の相補性から１本
鎖RNAの形を予測する 

• ｔRNAやSINEのRNA
は特徴的なクローバー
葉型をしている 

• 長大なｍRNAの２次元

構造を予測するのは困
難 

 

マウスのアラニン 
のｔRNA 

SINE（Vic-1）の 
該当領域 



コード領域予測 

• 実験的に決定されたDNA塩基配列からアミノ

酸をコードしている部分をインフォマティクス
の技術を用いて予測する 

• いろいろな手法が開発されているがｍＲＮＡ
が見つかっていない場合にゲノムＤＮＡ塩基
配列からの予測精度は８０％程度 
 



コード領域予測の例 
（ヒト THRA genescan） 



機能部位予測 

• アミノ酸配列などから遺伝子の機能部位をあ
る程度予測することができる 

• 細胞内局在予測、膜貫通部位予測、修飾部
位予測などが実用化されている 



膜貫通部位予測の例 
（ＳＯＳＵＩ ウシ ロドプシン） 



タンパク質の立体構造予測 

• タンパク質の立体構造は機能を知る上で非
常に重要 

• 立体構造を実験的に決定するのにはコストが
かかる 

• 既知のタンパク質のデータをもとに、タンパク
質の立体構造を予測することができる 

• さまざまな手法が考案されている 
 
 



タンパク質の立体構造の例 
（RXRA+THRA+THRE) 



ゲノム上に遺伝子は何個あるか？ 

• データベースから全長の記録されている  
ｍRNAの塩基配列を探す 

• EST（ｍRNAの一部）の塩基配列と比較する 
• 両者の間にどの程度の重複があるかをもと
に遺伝子数を推定する 
 



いろいろな動物の遺伝子数推定値 

動物種   ＥＳＴデータソース    mRNA     EST   マッチした数  推定遺伝子数  
 
マウス   RIKEN FANTOM-1      3407      19168              1925                33924 
 
ブタ     GB EST database          258        57144                542                27201                
ウシ         GB EST database          637      160371              5168               15392 
ニワトリ    GB EST database       496        13511                474                17217 



マウスゲノム上の重複領域 



レポートの課題 

• あなたが興味を持ったゲノムインフォマティク
スの技術について、８００字以内で中学生に
もわかるように説明しなさい。 
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