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i 特集 : ゲノムからプロテオームへーヒトプロテオミクスの目指すもの

バイオインフォマティクス
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ヒトゲノムの全塩基配列が解読された現在， 生命科学は遺伝子情報をもとに生命現象お

よび疾患のメカニズムを解明する段階に入った. しかし， 実際に細胞内で機能するタンパ

ク質は組織特異的に発現し， 様々な翻訳後修飾を受け， 他のタンパク質と複合体を形成

し， 巧妙な分解調節を受けている . そのため遺伝子情報だけでなく ， タンパク質の構造や

発現動態に関する情報も揃わなければ，真の機能や病態との関わりを解明することはでき

ない. バイオインフォマティクスは， 遺伝子情報に加えこのようなタンパク質に関する情

報を包子化し， サーバーコンビュータで収集管理し， 必要な時に利用できるネットワーク

環境を作るための情報科学であり ， 生命現象をコンビュータシミュレーションするための

計算科学である . 本章では，主に我々が行っている プロテオームイ ンフォ マテ ィクスを中

心に解説する.
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1. ,;1: じ め

生命科学において， 今ほどインフォマティクス(情報科

学)が重要視された時代はかつてなかったと言える. これ

には様々な要因が考え られるが， 一つはゲノム DNA 塩基

配列情報や， タンパク質のアミノ酸配列情報， タンパク質

の立体構造情報， タンパク質相互作用情報など，それぞれ

の研究分野において膨大な情報がデータベースの形で蓄積

され， それらを有効利用するための仕組みが必要になった

こと ， もう一つは， インターネット通信網が発達し， 大量

の情報を リアノレタイムで共有することが容易になったこと

があげられる .

ヒトゲノム計画がスタートした当初は，ヒト の全ゲノム

DNA の塩基配列を解説することが暗黙の到達目標であっ

た . しかし実際に目標が達成されたことにより ， 境基配列

情報だけで生命の仕組みのすべてを解き明かすととはでき

東京都老人総合研究所プロテオーム共同研究グループ
(〒 173-00 1 5 東京都板橋区栄町 35-2)

Bioinformatics 
Tosifllsa Toda (Tokyo Metropolitan Institllte of 
GerontoJogy, Protcomics CoJJaboration Research 
GrollP, 35-2 Sakaecho, Itabashi-kll, Tokyo 173- 0015, 
]apan) 

ないという当然のことが再認識される結果となった. ヒ ト

ゲノム計画終了後のいわゆるポストゲノム研究では， 遺伝

子情報に基づいて作られるすべてのタンパク質の機能の解

明と，それらの相互連携によって繰り広げられる複雑な生

命活動の仕組みの解明， さらにはそれが破綻することによ

って起きる疾患の機序を明らかにし， 発症の予防や進行の

遅延， 症状の緩和に結びっく知見を得ることが，次なる到

達目標となった. この目標を達成するために最適な網羅的

タンパク質探索研究手法として登場したのがプロテオーム

研究 1 ，" (プロテオミクス)であった. プロテオミクスで

はタンパク質を同定する段階でインフォマティクスが不可

欠であり ， またプロテオミクスによ って得られる膨大な情

報を収集管理する際にもインフォマティクスが要求され

る . しかしながらノてイオインフォマティクスト町 は， それ

を利用する研究者の立場によって様々な解釈がなされてお

り ， 現時点では必ずしも明確な枠組みがあるわけではな

い. これは， 基本的にはバイオインフォマティクスがまだ

未成熟であるためであるが，遺伝子情報から疾患のメカニ

ズムの解明に至る研究の過程で必要とされるバイオインフ

ォマティクスの内容が極めて多岐にわたっていることも大

きな要因となっている . したがってここでは， まずノてイオ

インフォマティクスがどのようなものかという概要につい

て述べ， 次に主にプロテオーム研究において必要とされて



2004 年 10 月 〕

いるバイ オインフォマティクス(プロテオームインフォマ

ティクス)に関し， 東京都老人総合研究所で行っている取

り組みを中心に述べる .

2. バイオインフォマティクスの階層性

生体はゲノム情報を頂点とする階層的なシステムによっ

て作られている . したがってそのような生体を包括的に理

解するためには，階層ごとに得られた要素的生物情報を有

機的に統合し， 生体内で起きている分子レベノレの事象をシ

ス テ ムとして論理的に組み上げるシステム生物学 (sys

tem biology6.7l)の進展が重要である . そしてそれには，

それぞれ下記のような階層ごとのバイオインフォマティク

スが不可欠であると考えられる.

①構造 ・ 機能ノマイオインフォマティクスト>0，

ゲノムの境基配列から ORF を推定しタンパク質の一次

構造を予測したり，タンパク質の一次構造情報から立体構

造を推定したりすること.さらには立体構造情報からタン

パク質の機能を推定することを目的とする研究アプロー

チ そのための計算科学技術の開発も含まれる .

②発現調節機構および発現プロファイリングのバイオイン

フォマティクス 11-13)

トランスクリプトームレベルおよびプロテオームレベル

で発現タンパク質を網羅的にプロファイリングすること

や，発現調節因子を上流で共有するタンパク質群のクラス

ター分析を行うこと ， 細胞特異的な発現動態を定量的にプ

ロファイリングすることなども含まれる .

③相互作用のバイオインフォマティクス 14-16)

タンパク質複合体形成に関する知識のほか，代謝のパス

ウェイ ， シグナノレ伝達のパスウェイ ， 遺伝子発現制御のネ

ットワークなど，様々な機能的タンパク質の相互作用を解

明するための情報科学.

④翻訳後修飾のバイオインフォマティクス 17-19)

・ タンパク質リン酸化 ・ 脱リン酸化のバイオインブォマ

ティクス

細胞内シグナノレ伝達，代謝調節，タンパク質凝集調節と

タンパク質リン酸化の関係を解明するための情報科学.

・ タンパク質糖鎖構造のバイオインアォ 7ティクス

糖鎖の結合によって調節されるタンパク質の機能を解明

するための情報科学.

・ タンパク質のフォーJレディングと品質管理 ・ 分解除去

機構のバイオインフォマティクス

タンパク質の機能を発現するために必須であるタンパク

質のフォーノレディングのメカニズムや，その破綻をコント

ロ ー/レする分子シャペロン， ユビキチン化およびプロテア

ーゼ分解システムを解明するための情報科学.
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⑤細胞内局在 ・ 細胞内輸送のバイオインフォマティクス

細胞内で作られたタンパク質が， 実際に働く場を求めて

移動する様子を解明するための情報科学.

⑥細胞形態， 組織形態， 個体形態のバイオインフォマティ

クス

細胞が形態を形成し， 組織を形作り ， 器官としての機能

を生み出すメカニズムを解明するための情報科学.

⑦発生 ・ 分化 ・ 不死化 ・ 老化・細胞死のインフォマティクス

細胞が様々な特異的機能を獲得するに至るメカニズムを

解明するための情報科学.

⑧疾患 ・ 病態のバイオインフォマティクス

システムの破綻によって生じる様々な疾患病態を分子レ

ベノレでプロファイリングし， 発症のメカニズムを解明する

ための情報科学.

ノマイオインブオマティクスの根幹がゲノム DNA 塩基配

列であることは言うまでもない.データベース化された塩

基配列情報が NCBI， EMBL，および DDB] の ウェプサ

イトで公開され，それを利用するための各種ツールやサー

チエンジンも ， それらの組織をはじめとして数多くのサイ

トから無償で提供されたことにより， ポストゲノムの生命

科学研究が飛躍的な発展をとげることとなった. その一つ

がプロテオーム研究である . プロテオーム研究は基本的に

はタンパク質研究そのものであるが， 従来のタンパク質研

究と異なる点は， 分析の 『網羅性j と 『ノ、イスノレープッ

ト j にあり，特に， 質量分析によってタンパク質を同定す

る際のデータベースサーチにその特長がよく現れてい
る 20，21)

プロテオーム研究がスタ ー 卜した 1995 年当時，分解能

が最も高いタンパク質分離法は二次元電気泳動法であっ

た.そのため ， r網羅性j と Iハイスノレープット j が要求

されるプロテオミクスにおいて二次元電気泳動がタンパク

質の分離法として取り上げられた. その後， 技術的困難さ

ゆえに二次元電気泳場jが敬遠され， サンプノレをいきなりト

リプシン消化して得られたペプチド断片を二次元ミクロ

LC Oiquid chromatography) で分離す る方法制([" ショ

ットガン法J) が生まれたが， ショットガン方式は定量分

析や翻訳後修飾の解析が困難であるなど様々な問題点が残

されているために， 再び三次元電気泳動に戻る研究者が増

えている . 二次元電気泳動に基づくプロテオーム解析で

は，上記の②， ④， ⑤， ⑦， ⑧に関する情報を得ることが

できる .

3. プロテオミ クスの問題点

プロテオミクス はゲノミクスの延長上に登場し， グノミ

クスではカバーできない部分を補うものとして期待されて
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いるが， ゲノミクスでは標的 DNA の長さが有限であり ，

研究の到達点が自ずと設定されていたのに対し， プロテオ

ミクスでは対象となるタンパク質の最大数を特定すること

が困難で， 到達点を設定することができないという本質的

な問題を抱えている . 標的タンパク質の数が無限であるこ

との最大の理由は， タンパク質には f翻訳後修飾』 があ

り， rタンパク質の数〉遺伝子の数I となることである .

第二の理由は，巡伝子は基本的にコピー数が I で， すべて

の配列が同じ感度で検出できるのに対し， タンパク質は細

胞内での発現:fil(コピー数)に 1 ， 000 倍以上の差があり ，

発現レベルの低いタンパク質を分析する際にメジャーなタ

ンパク質が妨害となる こと，第三は，ゲノム DNA はすべ

ての細胞で同じ配列情報を共有しているのに対し， タンパ

ク質の場合には， 実際に発現されるもの(発現プロファイ

ノレ)が細胞の分化やおかれた環境によって全く異なり，細

胞種ごと，細胞の状態ごとに解析を行う必要があるという

ことである . このような理由で， プロテオミクスに 『真の

網羅性』 を要求することは現実的に意味がない. むしろ最

近の多くのプロテオーム研究者は， 現実に卸した形で 『可

及的網羅的なプロテオーム解析』 を行うべきであるという

考え方に移ってきており ， 特に疾患プロテオミクスや創薬

プロテオミクスなどの応用プロテオミクスにおいては， 研

究の目的に絞り込んだプロテオミクス (targeted/focused 

proteomics) 23-25) を目指す方向に転換されつつある .

4. プロテオーム研究に必要な

I~イオインフォマティクス

エド7 ン分解法に基づくペプチドシークエンサーを用い

て同定を行っていた時代には， CBB で染色される程度の

かなり多丑なタンパク質が必要であったが， 質量分析によ

るタンパク質の同定法が開発されたことにより ， 銀染色や

SYPRO RlIby 蛍光染色でかろうじて検出される程度の微

量なタンパク質の同定も可能となった. また，所用時間も

エドマンシークエンサーでは 1 サンプJレの同定に数時間を

要したのにくらべ， 質量分析法では 1 時間当たり数十~数

百サンプノレの同定が可能となっている . 当然のことなが

ら，プロテオミクスでタンパク質を同定するときには，

Swiss- Prot などのタンパク質を直接分析して得られたア

ミノ酸配列データや ， TrEMBL や NCBlnr などのゲノム

の情報に基づいて作り出された理論的翻訳アミノ酸配列デ

ータが必要である . また実際に質量分析を行って得られた

質量スペクトノレに最も高いスコアで一致するものを見つけ

出すためのデータベース検索ソフト(検索エンジン)も必

要である . ちなみに質亙分析によるタンパク質の同定法に

は大きく分けて①問lラtide mass 而ngprprinting (PMF) 法

と②sequence tag (MS・Tag) 法のご通りの方法があるが，

これらの方法でタンパク質を同定するためのツーノレ(デー

〔生化学第 76巻第 10 号

タベース検索エンジン) としては ， (A) MA TRIX SCI 

ENCE 社の Mascot (http://www.matrixscience.com/ 

田町ch..JonTl.__ '配Iect.htmI)， (B) UCSF Mass Spectrometry 

Faci Ii ty の Protein Prospector (http://prospector.lIcsf 

edu/l, (C) ExPASy Proteomics tools (http://all 

expasy.org/tooIs/) などがインターネット上で公開され

ており ， Internet Explorer などのブラウザを用いて検索

を行うことができる(図1). 但しこれらの無料サイトは，

時間帯によってはアクセスが錯綜し検索に時間を要した

り，リアルタイムによる検索を拒否されることもある . こ

のような事態を避け， ハイスループットな同定を実現する

ためには， ライセンスを取得し施設内に Mascot 検索サー

ノマーを立ち上げるととが必要である . 現在 Mascot 検索サ

ーバーのライセンスについては ， MA TRIX SCIENCE 社

の日本法人が取り扱っている .

5. プロテオーム研究で得られた情報を収集・管理・

公開するためのインフォマテ ィクス

プロテオーム研究には， 様々な手法が用いられており ，

それぞれの手法ごとに得られる情報の形態や内容が異な

る . このため， 手法ごとに最適なバイオインフォマティク

スシステムを開発する必要があるが， 我々は老化研究を目

的として二次元電気泳動法に基づいたプロテオミクスを行

っており ， 老化によって変動するタ ンパク質の同定には主

に MALDI(matrix-assisted laser disorption ionization) 一

TOF(time of ftight) /MS (mass spectrometry) による

PMF (peptide ma回目ngerprinting) 法を利用してい

る 26-28) そこで本章では， プロテオーム研究によって得

られた情報をグノレープ内で共同管理するために， 我々が実

際に行っているバイオインフォマティクスについて述べ

る .

二次元電気泳動に基づいたプロテオーム研究では，まず

図 2 に示す様々な情報が得られる . このうち左側のカラム

の情報は，使用したサンプノレや試薬， 方法などに関するも

ので， 創薬研究等の情報管理が重要な企業系研究機関では

すでに利用されている LIMS (Laboratory Information 

Management System四叫)と呼ばれる 『電子化ラポ情報

管理ネットワークシステム』で管理されるべき情報であ

る . さらに臨床プロテオミクスにおいては， ヒ卜サンプノレ

の情報管理の機密性も要求される . これに対し右側のカラ

ムの情報は， 分析の結果に関するもので， 分離法として ミ

クロ LC や SELDI (surface enhanced laser desorption 

ionization) チップU訓を利用した場合には， それらの方

法に却したデータ項目がつけ加わる .

我々の共同研究グループが実施している二次元電気泳動

に基づいたプロテオーム研究では， 等電点、や分子量などの

定性的データ ， 発現レベノレの変動などの定量的データ，
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図 1 質量分析データに基づいてタンパク質の同定を行う 際に利用 されているデータベース検索エンジン

(A) MATRIX SCIENCE 社の Mascot， (B) UCSF Mass Spectrometry Facility の Protein Prospector, (C) ExPASy 
Proteomics tools, 

MS スペクトノレや MS!MS スペクトノレ， データベース検

索結果などの生データなどを， 二次元電気泳動パターン

(2-DE gel map) 上のスポットにリンクした形で保存して

いるが， それには現在次の 3 通りの方法がとられている .

①PDQlIest などの画像解析ソフトに付加されたアノ テ

ーション機能を用いてデータを保存する .

②ファイアウオールの内側に設置された LlMS 機能を

有するデータベースサーバーに保存する

③ファイアウオールの外側に設置されたウェプサーバー

に XML 形式のファイルとして保存する

このうち①と②は， 東京都老人総合研究所内で共同研究を

行っ ているグループ内で情報を共同することを前提として

いる . ③は基本的には， 所外に向けて情報を発信するため

のシステムであるが， 所外の共同研究者と情報を共有する

ための目的として利用している . 以後， 個々の方式につい

て詳しく述べる.

①画像解析ソフトのアノテーション機能を用いたプロテ

オーム解析データの保存

最近の二次元電気泳動画像解析ソフトには，検出された

タンパク質スポットにリンクした形で， 様々な情報を保存

することができるようになっている . たとえば， 私たちの

ラボで利用 している Bio-Rad の PDQlIest Version 7.3 の

場合には， プルダウンメニューの ['AnalyzeJ か ら

[' Annotate...J を聞くと， 図 3 の入力画面が現れる . ここ

では二次元電気泳動パターン上で検出されたタ ンパク質ス

ポットの lD 番号 (ssp nllmber) が [' Select Spot (S) J ウ

インドウに ， デフォノレトのデータ項目が ['Se lectCategory J 

ウインドウに表示されるので， データ入力を開始する前

に， 不必要と恩われる項目を削除し， 必要な項目を新たに

追加する . 実際にデータを入力する際には， データ項目と

スポット番号を特定し . [' Annotation Entry J のウインド

ウ内に，文字列情報などをペース卜する . 保存できる情報

の種類は . i) テキスト形式の文字列情報. ij)ファイ Jレリ

ンク(画像情報などはこの形式で保存する . これにアクセ
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プロテオーム解析で得られる情報

二次元電気泳動画像解析デ- 9
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図 2 三次元電気泳動に基づいたプロテオーム研究で発生する情報

左側がサンプノレおよび方法に関する情報. 右側が解析によって得られる情報.
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図 3 二次元電気泳動画像解析ソ フト を利用したス ポット情報(アノテーション)の入力画面

Category と Spot を選び， その情報を Annotati on Entry の枠内にベーストする ことによっ て，

に情報がリ ンクさ れる .

ザが起動し . URL の内容が表示される 1. 保存されたアノ

テーション情報は， 二次元電気泳動の画像7 ツプ上にタグ

として表示されるほか， スポットをクリックすることによ

スすると ， 対応するアプ リ ケー ショ ンが起動される ) . iji) 

URL リンク(ウ ェ プサーバー上に保存された情報を引用

するときに利用する . これをダプノレクリックするとプラウ
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図 4 7 ノテー ションとしてスポッ ト にリンクされた情報の表示画面

情報は HTML 形式で保存さ れており ， Netscape などのブラウザ上に表示される .
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図 5 我々の研究グノレ←プで開発中の Proteome
Information Management System 

(TMIG.PIMS) の基本構造

初期ノマージョン (A) ではすべてを XML ファイ
ノレ形式で処理する形を採用したが， データマイニ
ングに有利なリレーショナノレデータベース形式と
するために，最新のパージョン (B) ではデータ

ベースの本体部分を PostgreSQL で構築し， デー
タ の入力や表示を行う 際には PHP スクリプトを
介する方式にあ らためられている .

って登録された全情報を図 4 のような形で関覧することが

できる . アノテーション情報は HTML 形式でも保存され

るので， 後述のウェプサーバー上に構築するプロテオーム

データベースに リンクすることも可能である . しかしこの

ような画像解析ソフ ト のアノテーシヨン機能を用いるデー

タの保存は， 個々の研究者が個人的に管理することを想定

して作られており ， LIMS のように多 くの共同研究者が職

場内のネットを介して情報を共有できるよう な機能は備わ

っていない.

②研究組織内で共同研究者が情報を共有するためのイン

ハウスのプロテオームデータベースの構築

このような場合， LIMS  (Laboratory Information M an 

agement System) 機能を持った市販のデータベースソフ

トを利用できると大変便利であるが， 現時点で我々のよう
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な施設の規模や共同研究者の数， 研究の目的に合致するも

のは少ない. そこで我々の共同研究グループでは， 所内

LAN のウェプサーバー上に独自に開発した XML 形式の

プロテオームデータベースを立ち上げ， LIMS 機能を付加

した Proteome Information Management System 

(TM IG-PIMS) の構築を試みている(図 5).

初期パージ ョンの TMIG-PIMS では， 二次元電気泳動

ゲノレイ メ ージ (マップ画像)上でスポットをクリックした

と きに ， XML 形式で舎かれたデータが InternetExplorer 

な どのブラ ウザに表示されるだけのものであったが(図 5

A) ， 最新のパージョンでは，データベース本体をリレー

ショナノレデータベース言語である PostgreSQL で作成し，

ス ポ ッ ト をク リックしたときに ， PHP スクリ プ トがデー

タを中継してブラウザ側に XML 化された情報を送り出す

方式(図 5 B) を採用している.さらに，ブラウザ上では

データ を閲覧するだけでなく ，書式(データ入力フォ ー

ム)に情報をペーストするだけで簡単にデータの登録も行

えるような改良が加えられてい る (図 6).

このような情報システム によ っ て登録管理されるデータ

は図 7 のように XML 形式のテ キスト ファ イノレの形式で記
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録されている . XML 形式の最大の特長は， く開始タグ>

データ く/終了タグ> のように個々のデータが， 内容を示

すタグで挟まれていることである . これは， 後にデータマ

イニングを行う際に大変有利である .

③プロテオーム解析情報を外部に公開するためのデータ

ベースの構築

前述のインハウスデータベースがウェ プサーバーを利用

して構築されているならば，こ の公開用データベースにつ

いては， インハウスのそれと同種のウェブサーバーを，イ

ンターネットでアクセスできる場所， すなわち ファ イアウ

オーノレの外側にも う l 台設置し， インハウスのデータの中

で外部に公開して差し支えのない情報のみを選択的にデー

タ転送するだけでよい.

我々は， 本格的な情報公開に向けての準備作業として，

このような方式で公開用のデータベースを試験的に構築

し， 一部のプロテオーム解析結果に関する情報の発信を開

始している . このよ うなイ ンターネ ッ ト上でのプロ テオー

ム情報の公開と共有のシス テムについては， タグの定義な

どが統一されていないと ， 閲覧の際やデータ マイ ニングを

行う際に混乱をきたす恐れがあるので， 現在 HUPO

置ー-ー直面白_'5' 温品温・園田副・・圃園田・・ー-副
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図 6 TMIG-PIMS にお砂るプロテオームデータの入力画面

スポッ トをクリ ックすると データ入力フ ォ ームが表示されるので， そこに情報を書き込むと ， 自動的にセープされる .
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< ?xml version-・1. 0'・ encodin~="UTF.8 " ?> 

< d・taroot >
<map> 
<mapname >HUVEC<!mapn�e:> 
<dðte-of-modìf>Feburue町 3. 2003</date-of-modif> 

< maten・1>
〈日mple-form>口.It・a聞d cell</sample-form> 
< sample-name>Hum・n EndotheU.1 Cells<!sample-name> 

<"nﾎm"l> 
< species >Hum・n.h・m・ .ap幅ns<!speα."・
<race-strain>)・p・m・se</race-strðin:> 
< sex >1</sex > 
<�e>1?<!�e> 
<disea日ぺreatme nt > 11 < / d i s e ase -tre atme nt> 
</animal> 
<tissue >luna</tissue > 
<ceU> 
<line-strain>Endo甘\el.11字〈月ine- strain >
< in-vitro-treatment >hyper・M・ ?1</in-vitro-treatment>

</開11>
〈判b田Ilul ar-fr a cti 0 n ati on > n 0 < / sub ce tI ul ar-fr acti onatio n > 
<protein -∞ncentration > 1 0 mg/ml</pro回in-concentration >
</m"terial :> 
<methods> 

一d
」

<extraction> 
< buffer>・.5 阿 uree ， 2崎 τ同柏町 x・ 100，・.2嶋 50S， 0.4情 Amph・IIne</buffer>
< homogenization >sonic・u・n<β、。mooenization>
<centr ifu抑制。n>100，OOO ・e ・， IS m加</centrifuo曲on>
< protein-treatment>n・</pro加n-treatment>

</e xtra出on>
<separation> 
引ef-oel>lmm・bllen d町strip ， 18 cm, pH 4-7</ief-gel> 
引ef- buffer>・. 5 M u向島 2崎 Triton X-l 00，凶 mM ac・肱・cld， O.刷崎 Orange G, 0.4嶋 Amphollne</ief­
buffer> 
< sample -app1ica旬。n > 20 micro-I ・n fllter p・p・r</sample-application >
<ief-power-supply>50・V-2_0 h, 700 V-l.0 h, 1000 ・-1.0 h, 150・ V- 1.0 h, 20・o V-I.O h, 250・ Y- l .0 h, 300・
V-1.0 h. 350・ V-l0 h</ief-power-supply> 

<alkyl曲。n>lod・acetamld・， </alkylation>
< p・O.・'iJ el >7.5嶋 h。冊。geneous gel plate, 19 M 18 cm</pa'iJe-'iJel> 
<paoe-buffer :・E・曲。de: Tris-Tricl問. An・d・: 0_2 M Tris-HCI</pa'iJe-buffer> 
叩刊e-power・suply>20 mA constanド/pð 'iJ e-power-suply>

</seDar:，・tion>

1 、二竺P ~ 
， 、

ﾟ_  T寸口「罰事布
s
d

一
図 7 TMIG.PIMS におけるプロテオームデータのフォーマット

かぎ括弧で示されるタグに挟まれた部分がデータの内容である. タグには， データの内容がわかる名前が付けられている.

(H uman Proteome Organisation) が中心になって， デー

タベース構造の標準化の話し合いが進め られている .

6. おわりに

バイオインブオマティクスは，個々の階層で得られた要

素還元論的研究の成果を論理的に纏め上げ，備隊的に統合

された生体システムとしての知識に発展させるための情報

科学である. ここでは， 実際に我々が行っている二次元電

気泳動に基づいたプロテオーム研究について， 情報の収集

管理共有を行うシステムについて述べたが， この他にも二

次元ミクロ LC に基づいたショットガンプロ テオミクス

や. SELDI 法に基づくプロテインチッププロテオミクス

など， 様々な形のプロテオミクスにはそれぞれに最適なバ

イオインフォマティクスの形がある . また，タンパク質の

機能を解明するためには，タ ンパク質の立体構造を知るこ

とも重要であるが， 多 くのタンパク質は他のタ ンパク質 と

相互作用し，協調的に働いている . そのためタンパク質問

相互作用に関する情報やタンパク質複合体の形成に関する

情報なども ， タンパク質の機能を理解する上で重要であ

る . さらに個々のタンパク質がシグナノレ伝達回路や代謝調

節機構， 遺伝子発現調節機構などのどこの位置にある の

か， どのタンパク質の支配下にあるかといったパスウェイ

を予測するコンピュータシミュレーション技術などもバイ

オインフォマテ ィク スの重要な要素と なる .

最後に，本稿執筆の機会を与えて下さ った山口大学の中

村和行先生に深謝いたします. また. LIMS 機能を持つ

TMIG.PIMS の開発は， 当プロテオーム共同研究グノレー

プの森津拓研究助手との共同研究の中で行われており ， シ

ステムの開発に当たっては，日本バイオラッドの東方友久

氏や島津製作所の西根勤氏など多くの方々にご助力をいた

だいたことを申 し添えます.
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