
論 文 内 容 の 要 旨

博士論文題 目

シロイヌナズナゲノムにおける隣接遺伝子の共発現データに基づいた

オペロン様遺伝子群の推定に関する研究

氏 名 和田 眞昌

生物の遺伝子発現の制御機構は、生命維持 を担 う一次代謝やそれぞれの生物固有

の物質生産を担 う二次代謝を調節する要因の一つである。すなわち生存のうえで

重要なシステムであるタンパク質の生成の初期段階にあり、外部環境などに適応

するための生体 の制御機構で もある。植物の二次代謝物は人間社会においても薬

品や健康食品に利用されてお り、この経路 に関わる遺伝子 の発現制御を理解する

ことは最重要課題である。そのため、植物の二次代謝 に関わる制御機構は長年に

わた り研究対象とされてきた。近年 の研究で、微生物の発現制御機構であるオペ

ロンと類似 した遺伝子発現機構が、植物の二次代謝経路に関わる遺伝子について

報告されている。ゲノムプロジェク トによ りモデル植物シロイヌナズナのゲノム

解析が完 了したことによって、世界 中の研究者 により採取されたシロイヌナズナ

全遺伝子 の膨大な発現データが ビッグデータとして公開されている。そ こで、爪本

研究ではシロイヌナズナの全遺伝子 を対象 として、公開されている遺伝子発現デ

ータを活用 し、オペロン様遺伝子群 を推定する方法を提案 した。まず遺伝子発現

群 を特定するために全遺伝子 の遺伝子対遺伝子の発現相関データベースを作 った。

次 に、このデータベースにおける遺伝子発現が、過去の研究に報告される発現傾

向と同様であることを確認 した。さ らに統計手法により、遺伝子群の大きさの閾

値 を決定 して、オペ ロン様遺伝子群の推定を行 う方法 を開発 した。これによ り、

統計的に有意なオペ ロン様遺伝子群を推定することが可能とな り、100個のオペロ

ン様遺伝子群が推定 された。この方法 により予測 された遺伝子群について、現在

報告されている植物遺伝子の機能アノテーションを用い、これ らが機能的にオペ

ロン様遺伝子群と同様の機能 を持つ ことが確認された。
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（論文審査結果の要旨）

平成25年12． 月24日 に開催 した公聴会 の結果 を参 考 に、平成26年2月

21日 に本博 士論文 の審 査 を実施 した。

以下 に述 べ る通 り、本博 士論文 は、本学位 申請者 が情 報科学 のバイ オイ ンフ
ノ

ォマテ ィクスで研 究開発活 動 を続 けてい くた めに必要 十分 な素養 を備 えてい る

こ とを示す ものであ る。

和 田眞昌は、遺伝 子発現 プ ロフ ァイルデ ータ をも とに、隣接遺伝 子 の共 に発

現解析 に注 目し、偽 陽 性率 に着 目したゲ ノム全体 にお ける遺伝子 を対象 とした、

共発 現遺伝子 ク ラス ター を検 出す る方法 を提案 した。

この提案 手法 をシ ロイ ヌナズナ におい て世界 中で測 定 され た トランス ク リプ

トームデー タに適用 し、 シロイヌナ ズナ ・ゲ ノム におい ては100個 の遺伝子 ク

ラス ター が存在す る と予測 した。 また、偽 陽性 率 を非 常 に小 さ く設定す るこ と

で、偽陽性 を含 まない共発 現 クラス ター を検 出す る ことに成功 した。 これ らの

共発 現 ク ラス ター を構 成す る遺伝子 の機 能 の関連性 を検 討 し、 さ らに、機 能未

知遺伝 子の機 能推 定へ の可能性 を示す ことがで きた。

本研 究 で提 案 され た方法 は、情報科 学 と生物 学 の境界領 域 にお けるバ イオイ

ンフォマ テ ィクスの発 展 に大 き く貢 献す る もので あ る。 よって、本論文 は、博

士 （工学） の学位論文 として充分 な価値 があ るもの と認 める。


