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酵 母 ゲ ノ ム 情 報 の バ イ才 テ ク ノ ロ ジー分 野 へ の 利用 　267

タ ンパ ク質局在化 シ グナル と転写制御シグナル に基づく

酵母 遺伝子 の コ ン ピュ
ー

タ機能解析

（阪大 ・細生工 セ）　 ○中井謙太

目的　 こ こ数年来の原核生物ゲノム配列決定 ラ ッ シュ に続い て 、真核生物ゲ ノム の シー

クエ ン シ ングも急 ピ ッ チで 進展 して い る 。 ゲ ノム の 塩 基配列 が決定 されれ ば、 不可避

的に機能未知の ORF が多数生み 出 され る。そ れ らの機能は今後の 機能解析プロ ジ ェ ク

トに よ っ て決定 され て い くで あ ろ うが 、コ ン ピ ュ
ー

タ解析によ っ て ある 程度そ れ らを

予測で きれば 、 機 能プ ロ ジェ ク トを効率的に遂行す る の に 役立つ で あろ う。 ま た 、既

存 の 分子 生物学的知見の ゲノム 配列全体に 対する適用 限界を探る こ とに よ っ て 、 我々

の遺伝情報に 対す る包括的な理解度が確認で きる とい う重要性 も見逃 せ ない。そ こで 、

我々 は 遺伝情報が 細胞内でそ の 機能 を発揮 す る まで に 必 要に なる さ まざまな シ グナル

情報を コ ン ピ ュ
ー タで読 み取 る こ とで 、遺 伝子の機能 を予測する試 み を行 っ て い る 。

そ の 中で 本講演で は、タンパ ク質の 細胞 内局在化 シグナル を検出 して 、 その 局 在部位

を予測する 仕事 と、mRNA の発現パ ター
ン が似て い る 遺伝子の 上 流配列 を比べ て 、 頻

出す るモ チー一
フ （cis 　elernents ） を抽出する仕事を紹介する 。

方法 及 び結 果　タ ンパ ク質の 細胞内局在 部位の 予測に 関して は 、以前か ら PSORT と

いう プロ グ ラム をイ ンター・一ネッ ト上で公 開 して お り、多 くの研究者 に利用 され て いる 。

最近、U 。C．　Berkeieyの P．　Horton 博士 との共同研 究によ り、推論 部分に kNN 法を

採用す る と、比較的簡単 に最新 の知識が追加で き 、1500 以 上の酵 母の デー一タ に つ い て 、

およ そ 60％ の 正 答率が得 られ る こ とが示 された 。新バ …ジ ョ ン は PSORT 　IIとい う名

で 試験 的に 公開 して い る。
一一

方 、遺伝子上 流に頻出す る シ ス 配列 の 検出に は 、 三 菱総

合研究所 の 矢田哲士 博 士らが開発 した YEBIS とい うプ ロ グラム を用 い て い る。現在、

東大医科研 の 伊藤博士や Stanford　U ．の P，　Brown らが組織 的な遺伝子発現 実験で得

たデー
タをもとに 、 興 味深 い エ レメ ン トを探索 して い る。将来は、解析 を精密化して 、

ORF の 発現条件の 予測へ と発展 させ て い きた い。な お 、こ れ らの プ ロ グラム は誰で も

イン タ
ー

ネ ッ トを 通 して 利用で きる 。 ロ
ー

カルに プロ グラム を使 っ て みた い 方は 、 私

に 直接連絡 して い ただきたい （iコakai＠imcb．osaka −u ．acjp ） 。
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