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DNAからタンパク質への
情報伝達
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ヒトゲノムが解読され，過去収集された遺伝子がヒトゲノム上でどのような構造を持つかが明らかにされると，遺

伝子の機能解明に重要な手がかりが得られる．この構造解明のためには，約400万個の遺伝子およびその断片を高速

かつ高精度でゲノムに写像する計算技術が有効である．本稿では，写像の分子生物学的な意義と，高速な写像ソフ

トウェアを実装する技術を解説する．

moris@gi.k.u-tokyo.ac.jp

jun@gi.k.u-tokyo.ac.jp

honkura@gi.k.u-tokyo.ac.jp

yamada@gi.k.u-tokyo.ac.jp

－ 1 －



43巻1号　情報処理　2002年1月

5' 3' 

RNA

RNA T U

A U

2

DNA RNA

RNA

スプライシング

RNA

mRNA

mRNA

DNA

mRNA

DNA

100

mRNA

DNA 90

mRNA DNA

-1 5

DNA

gene

genome

転写

RNA

-2 -2

DNA A T G C

4 2

4

5

5' 3'

A T G C

A T

G C

2

-2

AGGTCCCTTTTGTGTTGTTTTT

AGGTCCCTTTTGTGTTGTTTTT

TCCAGGGAAAACACAACAAAAA

TCCAGGG CAAAAA

AAAACACAA

AGGUCCCUUUUGUGUU

転写
3'

3'

3'

3'

3'

5'

5'

5'

5'

5'

DNA

DNA

RNA

-2 DNA RNA

細胞質
核

DNA

転写RNA

mRNA

タンパク質

スプライシング

-1 DNA

－ 2 －



IPSJ Magazine  Vol.43 No.1  Jan. 2002

30

タンパク質への翻訳
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ヒトゲノム解読の意義
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－mRNA観測精度の向上
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ヒトゲノム解読の意義
－SNP解析
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ESTとDNAデータの頻繁な更新
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ESTのDNA配列への写像技術
－ESTの位置の近似と索引表
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• Human Genome Browser (UC, Santa Cruz, US)
http://genome.cse.ucsc.edu/

• MapViewer (NCBI, NIH, US) 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/guide/human/

• Ensembl Genome Server (Sanger Center, UK) 
http://www.ensembl.org/

• Gene Resource Locator (University of Tokyo, Japan)6

http://grl.gi.k.u-tokyo.ac.jp/
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13

http://www.gi.k.u-tokyo.ac.jp/~moris/lecture/VLDB-Genome/
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