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 １．はじめに 

 ポストゲノムにおける重要な課題の一つは、

ゲノムの塩基配列から転写制御に関わる領域を

同定することである。転写とは、遺伝子の塩基

配列からタンパク質の設計図であるメッセンジ

ャーRNA（mRNA）を合成する過程のことである。

転写は、転写因子と呼ばれるタンパク質がゲノ

ム上の特定の領域（転写制御領域）と結合・解

離することにより制御を受ける。 

 

 

 

 

 

 

 

 これまでに、計算機によりゲノムの塩基配列

から転写制御領域を予測するための基本的なツ

ールが開発されている。例えば、転写因子が認

識する特定の塩基配列を文献から収集し、デー

タ ベ ー ス 化 し た も の が 幾 つ か 存 在 す る

（TRANSFAC が有名である）。また、TRANSFAC の

データに基づいて塩基配列から転写因子が結合

する領域を予測するアルゴリズムも複数開発さ

れている。現段階では、これらのデータベース、

アルゴリズムを活用して、予測された転写因子

結合候補領域からいかにして生体内で実際に働

いている転写因子/転写制御領域を同定するかが

重要な課題となっている。また、ゲノムプロジ

ェクトによりゲノムの塩基配列が容易に入手で

きるようになった現状では、計算機により転写

因子結合候補領域を検索可能な領域がゲノムワ

イドになっている。今後は、これまでより 1、2

桁以上広範囲な領域について転写因子結合候補

領域を検索し、大量に検出される候補から効率

よく転写制御領域をスクリーニングする手法の

開発が期待されている。本報告では、このよう

なスクリーニング手法を開発するための基盤と

なる転写因子結合候補領域データベースを構築

したので報告する。 
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図 1．システム構成   

(2)転写因子結合候補領域データベースマネジメ ２．システムの構成 

ントシステム（DB-MS）、(3)転写因子結合候補

領域可視化モジュールから構成される。各モジ

ュールの実装には、Java 2 Platform, Standard 

Edition ver.1.4.1 を用いた。 

 本システムの構成を図１に示す。本システム

は、(1)転写因子結合候補領域検索モジュール、 

 

 
  
２-１ 転写因子結合候補領域検索モジュール 
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本モジュールは、Web で公開されているツール

を活用し、転写因子結合候補領域をゲノムワイ

ドに検索して、転写因子結合候補領域データを

半自動的に収集する。転写因子結合領域予測ツ

ールとして、ペンシルベニア大で開発された

TESS
1
を利用した。 

 
２-２ 転写因子結合候補領域 DB‐MS 

 TESS による転写因子結合候補領域の検索結果

は HTML ファイルとして提供される。しかし、

HTML ファイルでは計算機による大量解析には向

かない。このため本報告のシステムでは、デー

タを XML で記述し直すこととした。これは、以

下の 3 つの理由、(１)計算機による処理を行う

ためのインターフェイスが容易に入手できるこ

と、(２)データの構造化とデータ構造の拡張が

容易であること、(3)テキストベースのフォーマ

ットであること、による。本報告で開発するデ

ータベースは、データの解析が目的で構築する

ものであり、解析で得られる知見も新たなデー

タとしてデータベースに追加することを念頭に

置いている。つまり、データベース構築後にデ

ータ構造を拡張する可能性が高く、これには上

述(2)の XML の特徴が重要である。また、バイオ

関連のデータは基本的にテキストベースであり、

テキストの内容（塩基配列等）を目で確認する

ことが必要となる場面が多い。このため、デー

タを閲覧して簡単に内容を把握できるテキスト

ベースの構造である意義は、少なくともバイオ

関連のデータを扱う場合には高いと考えられる。

特に、XML のように構造化して表示させることが

できると、単なるテキスト以上にデータの内容

の理解が容易になる。 

転写因子結合候補領域データの構造は、XML 

schema により定義した。TESS による検索結果の

HTML ファイルから必要なデータを抽出し、先述

の XML schema に従い XML 文書を生成し、転写因

子結合候補領域 DB に格納した。 

転写因子結合候補領域 DB に格納されたデータ

の処理、管理・更新等を行うための Java アプリ

ケーションは、XML データバインディングを利用

した。Sun Microsystems, Inc.が提供している

WSDP （ Java Web Services Developer Pack 

1.2）に含まれる JAXB (Java Architecture for 

XML Binding) v1.0.1 を利用し
2
、先述の XML 

schema に対応する Java プログラムを作成した。

JAXB により生成された Java プログラムに加えて、

これらのプログラムを統括し、XML 文書の処理を

管理するための Java アプリケーション（図 1、

コントローラー）を作成した。 

 

２-３ 転写因子結合候補領域可視化モジュール 

本システムでは、データ可視化と可視化に伴

うデータ処理ツールは JSP を利用した Web ベー

スで構築した。また、グラフィックスの描画に

は、SVG を利用した。 

 

３．ダイオキシン応答性遺伝子の転写因子結合

候補領域 DB の構築 

 我々は、細胞にダイオキシンを作用させた際

に転写量が変動する遺伝子を 26 個同定している。

これらの遺伝子は、共通の転写制御を受けてい

る可能性があり、これらに共通する転写因子の

同定をする目的で、本システムにより 26 遺伝子

近傍のゲノム配列における転写因子結合候補領

域の検索、データベース化を行った。この結果、

約８万箇所を超える転写因子結合候補領域がリ

ストアップされた。図２は、26 遺伝子の内の 1

遺伝子 Cyp1a1 で予測された転写因子結合候補領

域のゲノム上での分布を可視化モジュールによ

り可視化した例である。 
 
 

図２．転写因子結合候補領域のゲノム上での

分布の可視化例 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
４．おわりに 

 転写制御領域をスクリーニングためのツール

開発において基盤となる転写因子結合候補領域

データベースを構築した。今後、スクリーニン

グツールの開発に応用していく予定である。 
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