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研究目的 

近年，ゲノム配列や網羅的な遺伝子・化合物の発現情報の集積が著しい。これらのオ

ミックス情報を活用することによって，新規遺伝子の探索が加速化することは明らかであ

る。しかし，従来のバイオインフォマティクス手法では，大規模解析サーバーを用いても，

非現実的な計算時間を要すること，また，メモリ不足によって計算が途中停止することが

多いことから，大規模なオミックス情報を簡便に取り扱うことができない。そこで，本研

究では，汎用的な計算機環境においても，大規模オミックス情報を迅速に処理し得る，遺

伝子探索手法の開発を行う。また，WindowsやMacintosh， Linuxなどの汎用的なオペ

レーディング・システムでも実行できるGUI解析ソフトウェアを開発する。 

研究内容 

発現パターンが類似する遺伝子群を効率的に探索するために，アルゴリズムや解析ソ

フトウェアを開発している。現バージョンのソフトウェアでは，たとえば，エクセルな

どで作成した行列データ（遺伝子発現情報など）をソフトウェアに取り込み，解析を実

施することによって，類似の発現様式を示す遺伝子を簡便に分類できる。また，既知遺

伝子と発現パターンが類似する遺伝子群，ある実験条件（生育条件，生育ステージな

ど）において特異的な発現を示す遺伝子群などを迅速に探索できる。さらに，ソフト

ウェア上では，遺伝子の生物学的機能アノテーション情報をインポートすることによっ

て，発現様式情報と機能情報の両面から遺伝子を効率的に探索できる。 

用  途 医薬農工業などに有用な新規遺伝子・酵素などの探索等 
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