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＞生物が持っている物質（DNA、タンパク質、その他代謝産物など）
の情報を分析する学問分野。

生物情報工学（Bioinfomatics）ってなに？

あるタンパク質Aがあります。

アミノ酸配列
コードする遺伝子のDNA配列
生体内でのタンパク質の量

コードする遺伝子の転写産物の量

＞情報をもとにその物質の機能や構造を推定。

＞ただし、解析には様々な物質に関する情報の蓄積が必要。



https://upload.wikimedia.org/wikipedi
a/commons/c/cb/Sequencing.jpg

1977年 Dideoxy法(サンガー法)
1987年 ABI社370
DNA sequencer発売

https://upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/th
umb/7/78/370A_automated_DNA_sequencer.jpg/7
38px-370A_automated_DNA_sequencer.jpg

Bioinfomaticsの台頭 - DNA配列解析の場合 -

1990年-2003年 ヒトゲノム計画

2006年 Solexa社(現Illumina社) 
Genome Analyzer発売

http://www.biochemsoctrans.org/con
tent/ppbiost/43/1/1/F4.medium.gif

2011年 Pacific bioscience社 
Pacbio RS発売

http://www.biotechniques.com/multimedia/archi
ve/00190/2013-04-03-read-len_190429a.png

https://jp.illumina.com/content/dam/illumina-
marketing/apac/japan/documents/pdf/primer
_illumina_sequencing_introduction-j.pdf

ABI社DNA analyzerで、配列取得に10年、データ
解析に３年の歳月と3000億円の費用をかけて解析。

Illumina社HiseqXで、5名分のゲノ
ム情報を10日70万円で解析完了。

分子生物学研究の結果、DNA配列情報とその機能情報が蓄積
Gene A: ATGAAGTTTAGACCGATCAGTACT….
Gene B: ATGCAGTACGAAGTACGATAGACAAGT…

新奇遺伝子が見つかった。さて、これは既知のものと同じ機能か否か？
Novel Gene: ATGCAGTACTAAGTTTAGACCGAT….

Sequence alignment

ゲノムプロジェクトのDNA配列情報、どこが遺伝子か分からない…。

BLAST
ORF finder

Softberry/FGENESH

DNAシーケンサーの発達により、ゲノム配列情報がさらに充実。
種間比較などによる
比較ゲノミクス



Bioinfomaticsの必要性と分子生物学的アプローチの発展

古典的な分子生物学
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ゲノム、転写産物、たんぱく質、表現型の各階層内・階層間での複雑な相互作用

一つ一つの要素だけに注目していても、生命現象の本質的な理解には至らない？
木を見て森を見ず？

Bioinfomaticsの必要性と分子生物学的アプローチの発展

現在の分子生物学



複雑な相互作用ネットワークから成る生命システムを、分解せず複雑なネットワークとして理解する。

オミクス(Omics)
- Genomics　（ゲノム）
- Transcriptomics　（転写産物）
- Proteomics　（タンパク質）
- Metabolomics　（代謝産物）
- Glycomics　（糖鎖付加）
- Epigenomics　（ゲノム修飾）
- Phenomics　（表現型）

システムバイオロジー

Bioinfomaticsの必要性と分子生物学的アプローチの発展

各階層におけるデータを収集

オミクスデータをもとに、統計学やグラフ理論を駆使して、それぞれの要素の
間にある相互関係を解き明かし、ネットワーク動態で生命現象を説明する。

けど、今のところ生命システムが複雑すぎて無理ゲー。

ひたすらオミクスで情報を蓄積させている。



Bioinfomaticsの必要性と分子生物学的アプローチの発展

単純な配列情報における相同性解析
＊2つの配列の相同性とか

より複雑な配列情報における相同性解析
＊多数の配列や長い配列における相同性

システムバイオロジー 比較ゲノミクス

http://www.clustal.org/ https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

分子生物学・オミクスとの融合
シーケンサーの発展に伴う
利用できるゲノム情報の増加

KEGG Phytozome
https://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html#http://www.genome.jp/kegg/kegg2.html



システムバイオロジーの申し子 「KEGG」

Googleで”KEGG”を検索



システムバイオロジーの申し子 「KEGG」

KEGG
京都大学バイオインフォマ
ティクスセンターが管理し
ているバイオインフォマテ
ィクス研究用データベース。
システムバイオジー的なコ
ンセプトを基にしており、
遺伝子間、分子間の相互作
用ネットワークに関する情
報をデータベース化してあ
る。

“KEGG PATHWAY”をクリック



“Plant hormone” をキーワード検索

KEGGのコアデータベースKEGG PATHWAY



KEGGで植物ホルモンシグナル伝達系を俯瞰する

“Plant hormone signal transduction” のthumbnail imageをクリック



イネにおける植物ホルモンシグナル伝達系遺伝子

“Reference pathway”のプルダウンメニューから
”Oryza sativa japonica (Japanese rice)(RAPDB)”を
選択し、”GO”をクリック



イネのジベレリン受容体

ジベレリンシグナル伝達系のGID1をクリック



ジベレリン受容体配列を用いてモチーフサーチ

アミノ酸配列をコピー



ジベレリン受容体配列を用いてモチーフサーチ

“MOTIF”をクリック



ジベレリン受容体配列を用いてモチーフサーチ

アミノ酸配列をペーストして、
”Compute”をクリック



ジベレリン受容体配列を用いてモチーフサーチ



KEGG からモチーフサーチ結果への直接リンク

“Motif”ボタンをクリック



KEGG からモチーフサーチ結果への直接リンク

ジベレリン受容体GID1は、加水分解酵素！？



ジベレリン受容体GID1は、加水分解酵素！？

脂質加水分解酵素リパーゼの基質結合部位に変異
が起こり、ジベレリンと結合できるようになった。

http://www.kyoto-
u.ac.jp/static/ja/news_data/h/h1/news6/2008/081127_1.htm

ジベレリンを分解することなく、
結合による構造変化でシグナルを伝達。



バイオインフォマティクスの真骨頂：比較ゲノミクス

Googleで”Phytozome”を検索

Phytozome
数十の植物種のゲノム情報を統合
し、そのゲノム情報を比較する目
的に特化したデータベース。
　
植物種間横断的にBLAST解析を行
ったり、とある遺伝子のホモログ
やパラログを容易に検索できる。
　
通常のNCBIのBLASTなどに比べて、
検索される情報が整理されている
ので扱いが容易。



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Tools”プルダウンメニューから”BLAST”を選択



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

①

②

③

④

Oryza stiva v7_JGIをクリック

GID1アミノ酸配列をペースト

“Target type”プルダウンメニューか
ら”Proteome”を選択

“GO”をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

一番上の”G”ボタンをクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Homolog filter”をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

①

Embryophyte
Physcomitrella patens v3.3
Tracheophyte
Selaginella moellendorffii v1.0
Grass
Brachypodium distachyon v3.1
Oryza sativa v7_JGI
Panicoideae
Zea mays Ensembl-18
Asterid
Solanum tuberosum v4.03
Malpighiales
Populus trichocarpa v3.0
Citrus
Citrus sinensis v1.1
Brassicaceae
Arabidopsis thaliana TAIR10
Fabidae
Glycine max Wm82.a2.v1

②

③

④
“Viridiplantae”をクリック

右にあげた種名を全てクリック

“Save settings”をクリック

“Previous view”
をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Protein Homologs”タブをクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

① ②

③

④

⑤
“Add to cart”をクリック “Relationship”を2回クリック

“Relationship”欄が”1-M”, “1-1”, “M-1”, “M-M”
になっているモノ全てにcheckを入れる

“Add to cart”
をクリック

“View cart”
をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Download”ボタンをクリック

①

②

一番上のcheck boxにcheckを入れる

“Quick download”をクリック

③



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

ダウンロードされたファイルを開く



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

ダウンロードした配列データを
GenomeNetのClustalWでmultiple alignment



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Rooted phylogenetic tree (UPGMA)”を選択し、
“Exec”をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“PDF file”リンクをクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析
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Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析
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双子葉植物
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Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析
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単子葉植物

シダ植物

双子葉植物

Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析
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Embryophyte
Physcomitrella patens v3.3
Tracheophyte
Selaginella moellendorffii v1.0
Grass
Brachypodium distachyon v3.1
Oryza sativa v7_JGI
Panicoideae
Zea mays Ensembl-18
Asterid
Solanum tuberosum v4.03
Malpighiales
Populus trichocarpa v3.0
Citrus
Citrus sinensis v1.1
Brassicaceae
Arabidopsis thaliana TAIR10
Fabidae
Glycine max Wm82.a2.v1

ヒメツリガネゴケ

イヌカタヒバ（シダ）

ミナトカモジグサ
イネ

トウモロコシ
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Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Gene Ancestry”タブをクリック

“Angiosperm”の”F”ボタンをクリック

①

②



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Species display”をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

①

Grass
Brachypodium distachyon v3.1
Oryza sativa v7_JGI
Brassicaceae
Arabidopsis thaliana TAIR10
Brassica rapa FPsc v1.3

②

③

④
“Viridiplantae”を２回クリック

右にあげた種名を全てクリック

“Save settings”をクリック

“Previous view”
をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

Synteny欄に、各ゲノム間でのシンテニー（染色
体上での遺伝子の並び順の類似性）が表示される



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

Osa(イネ)のGID1周辺の遺伝子をクリックするとBdi(ミナ
トカモジグサ)のGID1周辺遺伝子もハイライトされる。



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

Ath(シロイヌナズナ)のGID1周辺の遺伝子をクリックすると
Bra(ブラシカラパ)のGID1周辺遺伝子もハイライトされる。
ただし、ATGID1BとATGID1AまたはATGID1C周辺では、
ハイライトされる遺伝子が異なる。



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

一番下のBra(ブラシカラパ)のGID1周辺遺伝子は、
ATGID1B周辺と近いが、どちらかといえばBra(ブラ
シカラパ)の一番上のエントリーと似ている。



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

Osaのエントリーの”G”ボタンをクリック
②



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

①

Brassicaceae
Arabidopsis thaliana TAIR10
Brassica rapa FPsc v1.3

②

③

④
“Viridiplantae”を２回クリック

右にあげた種名を全てクリック

“Save settings”をクリック

“Previous view”
をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

① ②

③

④

⑤
“Add to cart”をクリック “Relationship”を2回クリック

“Relationship”欄が”1-M”, “1-1”, “M-1”, “M-M”
になっているモノ全てにcheckを入れる

“Add to cart”
をクリック

“View cart”
をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Download”ボタンをクリック

①

②

一番上のcheck boxにcheckを入れる

“Quick download”をクリック

③



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

ダウンロードした配列データを
GenomeNetのClustalWでmultiple alignment



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

“Rooted phylogenetic tree (UPGMA)”を選択し、
“Exec”をクリック



Phytozomeでお手軽比較ゲノミクス的解析

ATGID1Bとの共通祖先遺伝子を持ち、
種分化が起きた後に重複が起きた可能性。

シロイヌナズナの遺伝子よりブラシカラパの遺伝子と
似ており、種分化の前に重複が起きた可能性。


